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Itameren sedimenteista eristetyt DNA:t auttavat
tutkimaan ilmastonmuutosta ja biodiversiteettia

Geneetikko Petri Auvinen tutkimusryhmansa kanssa selvittda DNA-naytteiden avulla, mita Itdmeren
ekosysteemissa on tapahtunut 10 000 vuoden aikana.

Kairattujen naytteiden avulla voidaan tutkia
vanhoja ja nykyisia eli6ita ja niiden elinym-
paristoja. Tasta on hyotyéa biodiversiteetin
ja ilmastonmuutoksen tutkimisessa. Nayt-
teitd saadaan sedimenteistd, kerrostuvasta
maa-aineksesta, jotka ovat siirtyneet paikal-
le veden, tuulen tai jaatikon vaikutuksesta.
Jos sedimenttindytteistd saadaan eristettya
DNA:ta, siitd voidaan tutkia, millaisia elicita
alueella on elanyt.

"Tarkoitus on kerdta mahdollisimman
syvia sedimenttindytteita Itdmeresta, jol-
loin pystyttaisiin tutkimaan Itdmeren altaan
historiaa. Lisdksi otamme syvia suonaytteita,
jotka kertovat maaperan historiasta”, kertoo
Auvinen.

Sedimentteja ei kerry joka paikkaan,
mutta niitd on l6ydettavissa Itdmeresta
jasoista.

"Naita sedimentteja ei ole tutkittu ai-
kaisemmin nain laajalla paletilla, kuten me.
Parhaimmillaan voimme paasta jadkauden
aikaisiin naytteisiin, aikaan kun sedimentteja
alkoi mereen kertya.”

Itdmeren mikrobiomi

Petri Auvinen tyoskentelee Biotekniikan
instituutin tutkimusjohtajana Helsingin yli-
opistossa. Hanen tutkimuksensa keskittyy
genomiikkaan ja metagenomiikkaan. Kun
genomiikassa tutkitaan elion koko perimaa,
metagenomiikassa voidaan tutkia ja sek-
vensoida puolestaan samanaikaisesti lukui-
sia eli6ita, kuten mikrobeja, samasta nayt-
teesta. Mikro-organismien tutkimus onkin
tehostunut huomattavasti. Minka tahansa
ympaéristosta, maaperasta tai suolistosta
otetun sekvenssindytteen perusteella voi-
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daan selvittda mikrobiyhteison koostumus.
Puhutaan mikrobiomista, joka viittaa tietyn
elinympariston mikrobistoon ja sen geenis-
t6on eli metagenomiin.

"Me pystymme sedimentistd sanomaan,
milloin se on syntynyt. Tutkimme sedimen-
teistd mita mikrobeja, muita eli6ita ja kasveja
on tiettyna ajanjaksona ollut.”

Auvisen tutkimusryhmassa on tutkittu jo
pitkaan ymparistonaytteita, joita on kerat-
ty maaperasta ja komposteista. Esimerkiksi
komposteista on pystytty DNA-naytteiden
eristdmisen kautta tunnistamaan tuhansia
eri bakteerilajeja.

Auvinen on tutkinut paljon mikrobien
geneettista alkuperaa.

"Vuonna 2010 julkaisimme ensimmaisen
Itdmeren liittyvan mikrobiomi-tutkimuksen.
Kaytimme jo silloin rinnakkaissekvensointi-
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menelemia. N&illa menetelmilld voidaan jo-
pa miljardeja DNA-sekvensseja maarittaa
yhdesta niytteesta yhta aikaa.”

Koska Itdmeri on matala, padsaantoisesti
murtovetta sisaltava allas, se karsii rehevoi-
tymisesta, myrkyllisista sinilevdkukinnoista
ja happivajeesta, mitka kaikki vaikuttavat
elidyhteisoihin. Tutkimusryhma maaritteli
pohjoisen Itameren bakteeriyhteiséjen ra-
kenteita perusteellisella sekvensoinnilla.

Aiemmin tutkittiin yhta molekyylia ker-
rallaan, mutta nyt puhutaan miljoona kertaa
suuremmista sekvenssimaarista. Rinnakkais-
sekvensoinnilla voidaan selvittaa sediment-
tindytteessa olevat mikrobit.

Luonnon tarjoamat ekologiset
palvelut vaarassa

Mikrobit voivat tarjota yllattavan paljon
uutta tietoa ilmastonmuutoksesta ja biodi-
versiteetista.

"Enyllattyisi, jos sedimenteistd huomat-
taisiin, ettd ymparistéon muuttuessa myos
mikrobit ovat muuttuneet. Kannattaa pitaa
mielessa, ettd melkeinpa kaikki muiden or-
ganismien kdyttamat aineet mikrobit ovat
liuottuneet sedimenteista. Eli jos mikrobisto
muuttuu ymparistossa kovasti niin voi olla,
ettd myos jotkut ekologiset palvelut muut-
tuvat erilaisiksi.”

Auvinen tarkoittaa talla luonnon tarjo-
amia "palveluita”, kuten polyttamista, ravin-
teiden muuttamisesta ihmisille sopiviksi seka
puhdasta vetta.

”Jos ymparisté muuttuu niin esimerkik-
si metsat saattavat havita tai vahingoittua
pitkaksikin aikaa jolloin naita palveluita ei
enaa voi saada. Ihminen voi johonkin as-
ti selvita teknologian avulla mutta jossain
vaiheessa eldminen voi tulla hankalaksi tai
mahdottomaksi. Toisaalta voidaan ajatella,
etta ekologisten palveluiden muuttuessa tai
vahentyessa ymparisto ei enaa pysty yllapi-
tdmaan yhta suurta ihmisten maaraa”

Auvisen ryhmassa on tutkijoita monelta
ei alalta. Eri alojen asiantuntijoita tarvitaan,
jotta saadaan tarkka analyysi menneisyyden
ympadristoista.

"Tassd on nimenomaan tarkoitus tutkia
rekonstruktiota eli miten DNA ja RNA-tie-
toa voidaan yhdistaa naytteiden ajoituk-
seen, jolloin tasmalleen tiedettaisiin milta
ajalta nayte on”

Koska Itdmeri on matala, pddsddntéisesti murtovettd sisdltdva allas, se kdrsii rehevoitymisestd,
myrkyllisistd sinilevdkukinnoista ja happivajeesta, mitkd kaikki vaikuttavat elibyhteiséihin.

Auvinen mainitsee stabiilit isotoopit, joi-
ta voidaan kayttaa ympariston olosuhteiden
ajalliseen rekonstruktioon. Sitten kasvitie-
teilijat voivat analysoida esimerkiksi siitepd-
lyn DNA:ta, joka voidaan yhdistaa isotoop-
pi-ajotukseen, jolloin pystytdan nakemaan
millainen ymparist6 on ollut tuhansia vuosia
sitten. Koska sedimenteissa on vanhaa ja
uutta DNA:ta eikd vanhaa DNA:ta pysty-
ta erottamaan uudesta, ajoitus on tarkeaa.

”Jotta me tieddmme mihin ymparist6 on
menossa, meidan pitéisi tietda millainen se
on ollut aikaisemmin. Pystymme kertomaan
10 000 vuoden ajalta, mitd ymparistossa on
tapahtunut. Tata voidaan kayttaa vertailuai-
neistona mita tulevaisuudessa tapahtuu.”

Tarkeita tutkimisen aiheita ovat biodiver-
siteetin vahenemisen lisdksi kemikalisoitu-

minen. Ne eivit vaikuta pelkdstaan meihin
vaan tuleviin sukupolviin.

"lhmisten tuottamat kemikaalit, jotka ei-
vét ole luonnosta peraisin, jadvat kiertamaan
ymparistoon. Meilla on lddkeaineita ja pesuai-
neita, jotka eivat valttamatta havia luonnos-
ta enaa koskaan. Me emme tieda, miten na-
ma kemikaalit pitkalla aikavalilla vaikuttavat
ymparistodn. Myos mikromuovin levidimen
luontoon on tata kemikalisoitumista.”

Datan kasittely ja tallentaminen
suuri tekninen haaste

Osa tutkimuksen sedimentti- ja datanaytteis-
ta analysoidaan ja osa laitetaan sailytykseen,
jotta niista voidaan tutkia muita piirteita
myS6hemmin. Mikrobiomien tutkimuksen
ohella Biotekniikan instituutissa tehdaan




FINLAND

‘ sekvensoitu

L L LN
ATGA T TGA
rrrrrrorrTrTsm
T G F ATGTAT|IAGA
I T rrres T L ™
GAGIACGCATGA T TGA AGA T
L e e |
ATATG T GAG ‘
ATATGCT[CGAGJACGCATGACTC[TGAC|ATGT T

Koko genomin kattava DNA-sekvenssi on solussa erillisind palasina, jotka pitddi liittdd yhteen
oikeassa jdrjestyksessd eli assembloida. Kuvassa alhaalla assembloitu sekvenssi.

paljon tutkimusta ihmisten sekvenssinayt-
teilla. Kaikki tama vaatii valtavasti tietotek-
nista kapasiteettia.

"Pelkastaan meidan instituuttimme tuot-
taa sekvenssidataa yhdella laitteella 8 tera-
tavua viikossa. Se on paljon enemman mita
se oli 10 vuotta sitten. Kun kaikki tekevat
tutkimusta talla tavoin, nden datankasitte-
lysséison haasteen.”

Esimerkiksi koko genomin kattava DNA-
sekvenssi on solussa erillisina palasina, jotka
pitaa liittaa yhteen oikeassa jarjestyksessa
eli assembloida. Sitten on tehtava annotointi,
jossa etsitadn sekvenssista geenit ja niiden
tehtava.

"Kun assembloidaan genomidataa, pi-
taa olla paljon RAM-muistia, koska kaikki
sekvenssit pitda analysoida yhdessa muis-

titilassa. Tarvitsemme myos lisaa levytilaa
datan tallentamiseen. Meilld on paljon kor-
keasti koulutettuja ihmisia jotka kayttavat
paivittdin suurimman osan ajastaan datan
kopioimiseen paikasta toiseen.”

Suurin pullonkaula on sensitiivisen datan
sailyttaminen.

"Se sailytystila, jota kdytdmme on liian
pieni.’

Toinen haaste on laskentaan kaytettavat
ohjelmistot. Osa datasta analysoidaan CSC:n
ePouta-laitteistolla, mutta osa taytyy tehda
omilla laitteilla.

"Ohjelmistot voivat olla niin hankalia, et-
ta niita ei voida CSC:n isoon systeemiin teh-
da. Meilld on virtuaalikoneita, joita me kayte-
taan, mutta niissakin on omat rajoituksensa.
Meilld on myds sellaisia ajoja, jotka voivat
kestaa taukoamatta kuukausia. CSC:ssa on
tuhansia kayttdjia ja CSC:n ymparistossa on
ymmarrettavasti huoltokatkoja.”

Kun esimerkiksi saimaannorpan geno-
mia tehtiin tutkimusryhmassa niin ensim-
maiset isot assembloinnit kestivat tuhat
tuntia.

"Nyt jo pystymme tekemaan isoja ge-
nomeja sata kertaa paremmin kuin muuta-
ma vuosi sitten. Mutta dataa tulee koko ajan
enemman ja se pitaa pystya tallentamaan
tehokkaasti ja siten, ettd data on vertailu-
kelpoista muun datan kanssa. Datan tallen-
tamisessa, siirtdmisessa ja laskemisessa jat-
kamme CSC:n kanssa yhteisty6ta.”

Ari Turunen

Biotekniikan instituutti, Helsingin
yliopisto
https://researchportal.helsinki.fi/fi/orga-
nisations/institute-of-biotechnology
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