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Jatevesien mikrobianalytiikka avaa uusia
mahdollisuuksia tartuntatautien seurantaan
vaestotasolla

Jatevesindytteitd tutkimalla voidaan osoittaa erilaisten tartuntatautien esiintyminen viemaériverkoston
kokooma-alueen vdeston keskuudessa. Toisaalta jatevesi voi osoittaa, ettd tutkittavaa tartuntatautia
ei todenndkdisesti esiinny tdssd vdestdssd. Suomessa on tutkittu jatevesistd kansallisesti kattavasti
poliovirusta jo 60 vuoden ajan ja uutta SARS-CoV-2-koronavirusta lahes koko COVID-19-pandemian
ajan, kevadstd 2020 alkaen. Useat tutkimukset osoittavat jateveden taudinaiheuttajalukumédrilla
ja raportoitujen tartuntojen mdaarélla alueen vdestdssd olevan selkedn yhteyden. Korona-aikana
jdtevesiseurannasta on muodostunut varsin nakyva epidemian tilannekuvan mittari, jonka tuottamat
tulokset ovat riippumattomia esimerkiksi kulloinkin voimassa olevasta testausstrategiasta. Nama
havainnot ovat vauhdittaneet jatevesiseurannan kehittamista.

hteiskunnissa, joissa sanitaatiojirjestel-
mat perustuvat veteen, jatevesiseuranta
tarjoaa hyddyntimismahdollisuuksil-
taan poikkeuksellisen laajan lahestymistavan
vdeston terveyttd kuvaavien muuttujien epi-
demiologiseen trendiseurantaan. Suomessa
vesihuoltolaitosten toiminta-alueella olevilla
kiinteist6illd on vesihuoltolain perusteella liit-
tymisvelvollisuus viemiriverkostoon, ja noin
85 % Suomen viestdstd on viemaroinnin ja kes-
kitetyn jitevedenkasittelyn piirissa (1).
Jatevesiseurannassa hyodynnetddn sitd,
ettd viemdriverkosto kokoaa yhteen yhden tai
useamman paikkakunnan jitevedet (KUVA1).
Jatevesiseurannan ndytteet otetaan yhdyskun-
nan jitevedenpuhdistamolle puhdistettavaksi
saapuvan jiteveden tulokanavasta ennen min-
kaanlaisia kasittelyjd siannollisin valiajoin, ylei-
simmin 24 tunnin kokoomaniytteind, jotka ku-
vastavat kertandytettd kattavammin seurattavan R
vieston tartuntatautitilannetta mittaushetkelli ~ KUVA 1. HSY:n Viikinm&en puhdistamolla Helsingis-

(2)‘ Tasti kokoomasta on léydett'a'.vissé'. mo-  Sa keratdan viikoittain jateveden kokoomandyte, joka
toimitetaan ndytepullossa analysoitavaksi. Naytteesta
saatava seurantatulos ilmentda perati 860000 hen-
teriaalia, kuten kaikki ne tartuntatauteja aiheut-  jlon tartuntatautitilannetta kyseisells viikolla (kuva:

tavat mikrobit, joita viemdriverkoston alueella ~ HSY).
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asuvan tai muuten oleskelevan vieston WC- ja
pesuvesien mukana viemdriin paatyy.

Koronaviruspandemian myoti jitevesiseu-
rannan tulokset ovat tulleet paljon aiempaa
tutummiksi seka suurelle yleisélle ettd tervey-
denhuollon toimijoille eri puolilla maailmaa,
my6s Suomessa. Juuri nyt on oikea hetki poh-
tia, miten jdtevesiseuranta jarjestetdin jatkossa
ja miten tdstd ymparistoseurannasta voidaan
saada paras hyoty vieston terveyden ja sairau-
den mittarina.

Jatevesien polioseuranta jatkuu

Suomen jitevesistd on etsitty poliovirusta jo
yli 60 vuoden ajan. Kun suomalaiset vuosina
1960-1961 rokotettiin inaktivoidulla polioro-
kotteella (IPV) ensimmiisen kerran kattavasti,
poliovirusta 16ytyi vield 6 %:sta jitevesindyttei-
td. Rokotusten aloittamisen jélkeen polioviruk-
sen endeeminen kierto loppui, ja esimerkiksi
vuosina 1971-1980 Helsingistad kerityistd ji-
tevesindytteisti ei loytynyt poliovirusta (3).
Suomen viimeisen polioepidemian aikana
vuosina 1984-198S jitevesindytteitd hyodyn-
nettiin muun muassa viruksen maantieteellisen
levinneisyyden seuraamisessa (4). Nykyisin
polion jitevesiseuranta kattaa noin kolmasosan
viestostd ja on maamme keskeisin polion seu-
rantamenetelmai.

Poliovirustartunnan saanut henkil6 erittda
virusta ulosteessaan suuria mairid viikkojen
ajan. Jatevedessd virusmdadrd laimenee, ja niyt-
teet konsentroidaan kaksikerrosmenetelmalla,
joka on kehitetty Suomessa ja on laajassa kiy-
tossd maailmalla (4). Puolen litran jitevesindyt-
teestd “siivil6idddn” polio- ja muut enteroviruk-
set noin 10 millilitran tilavuuteen, josta virukset
tunnistetaan viljelemalld eldvissa soluissa. Loy-
detyt poliovirukset tyypitetdin molekyylige-
neettisesti viruksen alkuperin selvittimiseksi.

Suomessa Terveyden ja hyvinvoinnin laitok-
sen (THL) toteuttaman polioseurannan niyt-
teenottopaikat ovat kaupunkeja, joissa on suuri
viestotiheys tai paljon kansainvilistd litkennet-
td. Enteroviruksia I6ytyy lihes joka niytteestd
(kuva 2). Otospohjaisella tyypitykselld seura-
taan vakavia infektioita aiheuttavien virustyyp-
pien esiintymistd Suomessa. Tulokset voivat
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ennakoida esimerkiksi meningiittiepidemian
alkamista (S). Tarvittaessa 16ydéksistid tiedo-
tetaan kansallisesti ja kansainvilisesti. Poliovi-
ruksen 16ytyessd jitevedestd noudatetaan kan-
sallista varautumissuunnitelmaa polion paluun
torjumiseksi (6).

Jatevesistd 1oytyy satunnaisesti ulkomailta
tuotuja, eldvan heikennetyn OPV-rokotteen vi-
ruksia, jotka eivit aiheuta toimenpiteitd. Villi-
tyypin 1 polioviruksia, jotka kiertivit edelleen
Pakistanissa ja Afganistanissa, tai muuntuneita
rokoteperiisid viruksia ((VDPV), jotka aiheut-
tavat poliota useissa Afrikan ja Aasian maissa,
ei ole 16ytynyt Suomesta. Merkittavésti rokote-
viruksista muuntuneita aVDPV-viruksia, jotka
muistuttavat immuunipuutteisilla henkiloilld
kroonisissa infektioissa kehittyneitd viruskan-
toja, on I6ytynyt viimeksi joulukuussa 2013
Tampereelta (7). aVDPV-16ydosten vuoksi te-
hostettiin sekd potilas- ettd jitevesiseurantaa,
mutta erittdjid ei tunnistettu. aVDPV-kantojen
ei tiedetd aiheuttaneen poliotapauksia tai -epi-
demioita missddn maassa.

Maailman terveysjirjeston (WHO) koor-
dinoiman polionhavitysohjelman tirkein seu-
rantamenetelmd on AFP-seuranta eli halvaus-
oireisten potilaiden (acute flaccid paralysis)
l6ytiminen. Jitevesiseurannan kayttiminen
AFP-seurannan tukena on lisadntynyt WHO:n
jitevesiseurantasuosituksen jilkeen (8).
WHO:n poliolaboratorioverkostossa, johon
kuuluu 146 laboratoriota 92 maassa, tutkittiin
vuonna 2018 jo yli 12000 jitevesiniytetti (9).

Kun jitevesiseuranta on kattavaa, kuten Suo-
messa, negatiiviset tulokset vahvistavat siti,
ettd kohteena oleva vdestd on ”poliovapaa”
Titd poliottomuutta seurataan myos tutkimal-
la kliinisen taudinkuvan perusteella epdiltyja
poliotapauksia ja varmistamalla, ettd polioro-
kotekattavuus on suuri. Jos jitevesiseurannassa
kuitenkin 16ytyy taudinaiheuttamiskykyinen
poliovirus, on viemdriverkoston alueella aina-
kin yksi poliotartunnan saanut henkilo.

Koronaviruksen jatevesiseuranta
vuodesta 2020 alkaen

Kevailla 2020 hollantilainen vesitutkimusins-
tituutti (KWR) toimi pioneerina SARS-CoV-
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KUVA 2. Polion jatevesiseurannassa vuosien 2000-2021 aikana otettujen ja tutkittujen jatevesindytteiden luku-

maarat ja niiden virusviljelytulokset.

2-viruksen geeniperimin eli RNA:n jitevesi-
seurantamenetelmidn kehittimisessd ja kayt-
toonotossa (10). Suomessa jitevesindytteiden
kerddminen ja menetelmakehitys viruksen
seurantaa varten aloitettiin huhtikuussa 2020
THL:ssd yhteistyossi 28 jitevedenpuhdista-
mon kanssa, jotka osallistuvat my6s THL:n
huumausaineiden kiytt6d kartoittavaan seuran-
tatutkimukseen (2).

SARS-CoV-2-viruksen esiintymistd jiteve-
dessd tutkitaan ultrasuodatusmenetelmalli,
joka konsentroi 70 ml:n ndytteen noin 0,7 ml:n
tilavuuteen. Konsentraatin sisaltamista nukleii-
nihapoista analysoidaan SARS-CoV-2:n N-gee-
nialueen kopiolukumiira kainteiskopiointi-
PCR-menetelmilld (11). Puhdistamokohtaiset
SARS-CoV-2-tulokset ovat avoimesti nahtavilla
THL:n verkkosivuilla (https://www.thlfi/episeu-
ranta/jatevesi/jatevesiseuranta_viikkoraportti.html),
joilla ne on julkaistu elokuusta 2020 alkaen vii-
koittain (12). Tuloksissa huomioidaan niyt-
teen kerdysajan virtaama ja viemdriverkoston
alueen viestomaara.

Nykyisin koronaviruksen jitevesiseuranta
kattaa noin puolet Suomen véestdsti ja seuran-
taa toteutetaan yhteensd 14 jitevedenpuhdis-
tamolla. Vuodenvaihteessa 2021-2022 koetun
omikronmuunnoksen tuoman tartuntapiikin
jilkeen SARS-CoV-2-RNA-mdirin lisdantymi-
sen trendi taittui seurantapaikkakuntien jateve-
sissd tammikuun 2022 puolivilissd (KUVA 3).

Useat tutkimukset ovat vahvistaneet, ettd
jiteveden SARS-CoV-2-virusmiirilld on selvd
yhteys COVID-19-tartuntojen esiintyvyyteen
kyseisen viemiriverkoston alueella (10,13-17).
Syksystd 2020 kevaidseen 2021 ulottuneella seu-
rantajaksolla, jolloin henkil6testausta suositel-
tiin Suomessa kaikille hengitystieoireisille hen-
kilsille, SARS-CoV-2-virus-RNA:ta havaittiin
jitevesindytteistd 95 %:n todennakoisyydells,
kun kahden edeltivin viikon laboratoriovar-
mistettu COVID-19-ilmaantuvuus viemdriver-
koston alueella oli 36 tartuntatautirekisteriin
raportoitua tapausta 100 000:ta henkil6d kohti
(17).

Pandemian aikana useat koronaviruksen

Jatevesien mikrobianalytiikka tartuntatautien seurantaan
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KUVA 3. Koronaviruksen RNA-maara jatevedessa ja laboratoriovarmistetut COVID-19-tapaukset 14 jateveden-
puhdistamon alueella yhteensa (kuvan aineisto: Aapo Juutinen, THL).

muunnokset ovat aiheuttaneet sairastumisaal-
toja. Tyypillistd eri muunnoksille on, ettd tau-
din itdmisaika, vakavuus seka viruspartikkeli-
en erittymisen maird ja kesto voivat vaihdella
(18-20). Tdma korostaa tarvetta saada jiteve-
sien SARS-CoV-2 viruksen geenikopioluku-
madrin mittaamisen ohella tietoa my6s korona-
virusmuunnosten esiintymisestd seurantapaik-
kakunnilla.

Euroopan komissio on ottanut merkittdvin
roolin koronaviruksen jitevesiseurantojen yh-
tendistamiseksi antamalla maaliskuussa 2021
suosituksen koronaviruksen ja sen muunnos-
ten jitevesiseurannan toteuttamisesta (21). Eri
maissa painopiste on siirtyméssi tutkimuspro-
jekteista valtakunnallisten tartuntatautien seu-
rantajérjestelmien kehittimiseen. Merkittiva
osa yhtendistimisty6td on tiedon ja tulosten
kokoaminen maailmanlaajuisesti kehitteilld ole-
viin portaaleihin (22).
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Jatevesipohjaisen seurannan
kehittaminen — WastPan

Koronaviruspandemian my6td Suomessa ja
monissa muissakin maissa ymmarrettiin, ettd
resurssit kriisivalmiuden ja huoltovarmuuden
yllapitoon sekd kehittimiseen olivat varsin
vahiiset. Puuttuvan tutkimustiedon tuottami-
seksi Suomen Akatemia my6nsi marraskuussa
2020 yhteensd 20 miljoonaa euroa kriiseihin
varautumisen ja kriisinaikaisten toimintaratkai-
sujen kehittimiseen (23).

Yksi ensimmiisistd kriisivalmiuden ja huol-
tovarmuuden erityishausta rahoitetuista hank-
keista oli kolmivuotinen konsortiotutkimus
”Jatevesiseuranta pandemioiden varautumistyo-
kaluksi — WastPan” (www.thlfi/wastpan). Wast-
Pan-hankkeessa ympiristomikrobiologiaan
erikoistuneet laboratoriot kolmella eri paikka-
kunnalla - THL:n asiantuntijamikrobiologia-
yksikon vesilaboratorio Kuopiossa, Tampereen



yliopiston ympiristoterveyden tutkimusryhma
Tampereella ja Helsingin yliopiston zoonoot-
tisen mikrobilddkeresistenssin tutkimusryh-
mi Helsingissd — kehittdvit jitevesipohjaista
seurantaa taudinaiheuttajamikrobien ja niiden
mikrobilddkeresistenssin levidmisen varalle.

WastPan-hankkeen tutkimuskohteena olevi-
en tartuntatauteja aiheuttavien mikrobien lista
on pitka ja kattaa kliinisesti merkittavid viruk-
sia, bakteereita, alkueldimid ja sienid (TAULUK-
ko). Taksonomisten ryhmien rinnalla tutkitaan
myo0s jitevesien kokonaisnukleiinihappojen
sisaltimaa geenitietoa, metagenomia ja meta-
viromia. Ribosomaalisen 16S- ja 18S-RNA-
geenin sekvensoinnilla odotetaan saatavan
tietoa laajasti erilaisista suolistomikrobeista ja
loisista Suomen jitevesissd. Kohdemikrobien
valintaan vaikuttivat paitsi hankkeeseen osallis-
tuvien tutkimuslaboratorioiden osaamisalueet
ja aiemmat jitevesiseurantaa kisittelevit tie-
teelliset tutkimukset my0s tiedot siitd, millaista
infektioepidemiologista tietoa on vaikeaa saada
muista vieston terveyden seurantamittareista,
kuten tartuntatautirekisterista.

WastPan-hankkeen ensimmadinen tutkimus-
vuosi on takana. Niytteitd otettiin muun muas-
sa SARS-CoV-2-RNA:n, influenssa A -virusten
ja mikrobilddkkeille vastustuskykyisten Esche-
richia coli-, Klebsiella pneumoniae- ja enterokok-
kikantojen toteamiseksi kaikkiaan kymmenelld
paikkakunnalla. Alustavien tulosten perusteella
esimerkiksi kliinisesti tirkeisiin bakteerilajeihin
kuuluvia moniresistentteja bakteereita, kuten
ESBL-bakteereita ja karbapenemaasia tuottavia
enterobakteereita, todetaan yleisesti jitevesissd,
ja ndiden bakteerien esiintyvyys vaihtelee kau-
punkikohtaisesti.

Jdtevesiseurantaa voitaisiinkin jatkossa kiyt-
tdd paitsi tartuntatautilidkireiden tyotd tuke-
vana vieston tartuntatautitilanteen muutosten
seurantatyokaluna myos ymparistoterveyden-
huollossa esimerkiksi laajojen elintarvikevi-
litteisten epidemioiden seurannassa. Mikrobi-
ladkeresistenssin seurannassa paras hyoty voi-
taisiin saada yhdistaimailld ihmisistd, eldimista
ja ympdristostd kerityt seurantatiedot yhteen
paikkaan.

WastPan-tutkimuksessa tuotetaan ehdotus
kohdemikrobeista ja jtevesiperustaisen seu-

TAULUKKO. Tartuntatauteja aiheuttavat mikrobit ja
jatevesien sisaltama perimdaines, joiden tutkimiseen
WastPan-hanke selvittaa jatevesipohjaisen seurannan
hyodyntamismahdollisuuksia.

Patogeeniset virukset ja metaviromi

Adenovirus
Enterovirukset
Hepatiitti A -virus
Influenssa A -virus
Koronavirukset
SARS-CoV-2
HCoV-0C43
HCoV-229E
Metapneumovirus
Norovirus
Rinovirus
Sapovirus
Tauti X
Metaviromianalyysi

Patogeeniset ja moniresistentit bakteerit sekd niiden

geenit

Acinetobacter baumannii
Campylobacter spp.

Campylobacter jejuni

Campylobacter coli
Clostridioides difficile
CP Enterobacterales

CPEE. coli

CPE K. pneumoniae

CPEE. cloacae

CPE C. freundii
Enterohemorraginen Escherichia coli (EHEC)
ESBL Enterobacteriaceae

ESBL E. coli

ESBL K. pneumoniae
Pseudomonas aeruginosa
Staphylococcus spp.

MR Staphylococcus aureus
Salmonella spp.
VR Enterococcus spp.

Bakteeri-isolaattien koko genomin ja resistenssitekijoiden
sekvensointi

Bakteeriyhteison analyysi
16S rRNA:n syvdsekvensointi
Metagenomianalyysi

Patogeeniset alkueldimet ja sienet

Candida auris

Cryptosporidium spp.
Cryptosporidium hominis
Cryptosporidium parvum

Giardia spp.
Giardia lamblia

Toxoplasma gondii

Eukaryoottiyhteison analyysi
18S rRNA:n syvdsekvensointi

CPE = karbapenemaasia tuottava enterobakteeri, ESBL = laaja-
kirjoinen beetalaktamaasi (extended spectrum beta-lactama-
ses), MR = metisilliiniresistentti, VR = vankomysiiniresistentti

Jatevesien mikrobianalytiikka tartuntatautien seurantaan
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rannan kansallisesta toteuttamisesta jatkossa.
Mitattavat muuttujat ja seurantaverkosto py-
ritddn valitsemaan niin, ettd jitevesiseurannan
avulla voitaisiin havaita tartuntatautien halytys-
merkit ennalta eri paikkakunnilla ja kansallisel-
la tasolla epidemioiden hillitsemiseksi. Jitevesi-
seurannan arvo tulee siitd, etti samat mittaukset
toistetaan samoissa mittauspisteissi sddnnol-
lisesti, jolloin voidaan havaita merkitykselliset
muutokset vieston tartuntatautitilanteessa.

Tutkimusvuosina 2022-2023 hankkeessa
kehitetddn jitevesindytteiden analyysituloksia
varten tietokanta, WastPan-portaali, ja tavoit-
teena on myos yhdistid nimi tiedot kansal-
listen tartuntatautirekistereiden ja mikrobi-
ladkeresistenssin seurannan tulosten kanssa
hyédynnettaviksi epidemioiden seurannassa.
Lopputuloksena jétevesipohjainen tartuntatau-
tien seuranta pyritdan integroimaan osaksi kan-
sallista pandemioihin varautumista.

Mikrobilddkeresistenssi
- hiljainen pandemia

Mikrobilddkeresistenssi on yksi merkittdvim-
misti terveysuhkista maailmassa (24). Mikaili
suunta ei muutu, arvioidaan moniresistenttien
bakteerien aiheuttamien kuolemien ohittavan
madrdssd syopikuolemat vuoteen 2050 men-
nessi (25). Moniresistenttien bakteerien ai-
heuttamiin infektioihin kuolee vuosittain noin
1,27 miljoonaa ihmistd, ja yleisimpid aiheutta-
jia ovat E. coli, Staphylococcus aureus, K. pneu-
moniae, Streptococcus pneumoniae, Acinetobacter
baumannii ja Pseudomonas aeruginosa (26).

Suomessa kliinisesti merkittavien bakteerien
resistenssitilanne on sdilynyt verrattain hyvina.
Eri bakteeriryhmien vililld on kuitenkin eroja.
Laajakirjoisia beetalaktamaaseja (ESBL) tuot-
tavat E. coli- ja K. pneumoniae -bakteerit ovat
yleistyneet, mutta karbapeneemiresistentteja
enterobakteereita 16ydetddn edelleen vihin.
Metisilliiniresistenttien Staphylococcus aureus
(MRSA) -bakteereiden osuudessa ei ole ha-
vaittu selvdd muutosta kymmenen viime vuo-
den aikana. MyG6s Enterococcus faeciumin VRE-
kannat ovat Suomessa yhi harvinaisia, vaikka
l6ydokset ovat yleistyneet Euroopassa viime
vuosina (27,28).
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Jatevesiseuranta tdydentdd olemassa olevaa
resistenssiseurantaa, silli se mahdollistaa re-
sistenssitaakan” tunnistamisen vaestdtasolla.
Taudinaiheuttajien lisiksi jiteveden resistens-
siseurannalla voidaan havaita ei-patogeenisten
bakteerien resistenssigeeneji, jotka voivat ho-
risontaalisen geeninsiirron avulla siirtyd tautia
aiheuttaviin bakteereihin. Moniresistenttien
bakteerien esiintymisti jitevesissi on tutkittu
Suomessa ja maailmalla (29-33). Paikallista ja
maiden vilistd vaihtelua esiintyy paljon.

Jatevedesta voidaan tunnistaa eri menetelmi-
en avulla moniresistenttejd bakteereita ja niilld
esiintyvid resistenssigeenejd, esimerkiksi bak-
teeriviljelyiden, kvantitatiivisen PCR:n ja me-
tagenomisen sekvensoinnin avulla maaritettava
mikrobisto, resistenssigeenit ja geeneji siirti-
vien geneettisten elementtien esiintyminen
(TAULUKKO). Bakteerien lisiksi voidaan tunnis-
taa muitakin mikrobeja, joilla esiintyy merkit-
tavad resistenssid niiden hoidossa kiytetyille
ladkeaineille. Esimerkki téllaisista on hiivasieni
Candida auris.

Yhdyskuntajitevesien ohella voidaan tutkia
sairaaloiden jitevesid sekd zoonoottista alku-
perdd olevia ldhteitd, kuten maatilojen, teuras-
tamoiden ja elintarviketeollisuuden jatevesia.
Mikrobildakkeiden kdyton seuranta jatevesistd
on my6s mahdollinen tulevaisuuden sovellus
hiljaisen pandemian torjunnassa. Jitevesipoh-
jaisen mikrobilddkeresistenssiseurannan ke-
hittdmisessd olisi tirkedd noudattaa yhteisen
terveyden (One Health) lihestymistapaa, jossa
eri ldhteista todetut kansalliset resistenssitie-
dot koottaisiin yhteen (34,35). Nain ihmisistd,
eldimistd, elintarvikkeista ja ymparistostd to-
dettujen mikrobien resistenssitilanteen vertaa-
minen helpottuisi. Yhteisen terveyden lihes-
tymistapaa perdankuulutetaan niin globaalilla
kuin EU-tasolla. One Health -lihestymistavan
avulla ymmarryksemme resistenssin synnysti
ja levidmisreiteista lisddntyy ja torjuntatoimien
suuntaaminen mahdollistuu entistd paremmin.

Tauti X — varhaisvaroitusjarjestelma
tulevien pandemioiden varalle

PCR-pohjaisten analyysimenetelmien hyédyn-
timinen nopeuttaa ja laajentaa tartuntatauteja



aiheuttavien mikrobien tutkimus- ja seuranta-
mahdollisuuksia verrattuna tavanomaisiin vil-
jelymenetelmiin, joilla voidaan kartoittaa vain
tietyt kohdemikrobit.

Jatevedessd olevan virusmairin muutokset
ennustavat vieston virustautien epidemiati-
lanteen kehittymistd. Yksilotestauksessa posi-
tiivisen testindytteen madritelmand kaytetddn
PCR-menetelmin tiettyd Ct-arvoa. Jatevedestd
on kuitenkin oleellista tutkia tarkka virusmaara,
jotta eri ndyte- ja aikapisteitd voidaan vertailla
keskendan. Menetelmit voivat kohdeviruksen
mukaan olla hyvin herkkid havaitsemaan pie-
netkin virusmaarit ndytteessi, ja niilld voidaan
seurata myo0s viestossd vasta kdynnistyvid epi-
demioita.

Metaviromianalyysin avulla on mahdollista
kartoittaa kaikki jateveden sisdltimat virukset,
ja se on avannut uudenlaisen lihestymista-
van jiteveden virusanalytiikkaan. Menetelma
poikkeaa ratkaisevasti PCR-menetelmistd ja
Sanger-sekvensoinnista, silli metaviromiikan
satunnaissekvensointimenetelmii kiytettiessd
ei tarvita ennakkotietoa tutkittavista viruksis-
ta, vaan ndytteessd olevat virukset rikastetaan
ultrasuodatuksen ja ultrasentrifugoinnin avulla.
Tamain jalkeen koko geeniperimd monistetaan
ja sekvenssit luokitellaan vertaamalla niitd gee-
nipankissa aikaisemmin kuvattuihin virussek-
vensseihin.

Metaviromimenetelmilld voidaan haarukoi-
da uusia uhkaavia viruksia, joita tavanomaisilla
menetelmilld olisi vaikea havaita, ja analyysista
saatujen virussekvenssien avulla on mahdollista
jatkokehittdd kohdennettuja PCR-menetelmia.
Esimerkiksi SARS-CoV-2 tunnistettiin potilas-
ndytteestd sekvensoimalla koko virus metaviro-
mianalyysin avulla (36).

Amplikonisekvensointi kohdentaa analyysin
tietyille geenialueille. Menetelmilld voidaan
tutkia esimerkiksi SARS-CoV-2-virusvariant-
tien esiintymistd jitevedessd sekd saada ko-
konaiskuva niiden esiintymisestd viestossd ja
jopa mahdollisista eldimissd piilevistd uusista
varianteista (37-39). Amplikonisekvensointi
on jo otettu kdytt66n monissa laboratorioissa,
ja kehittyneet sekvensointitekniikat mahdol-
listavat paikkakuntakohtaisen lisitiedon siitd,
mitd koronavirusmuunnoksia viemiriverkos-

Ydinasiat

»» Jatevesiseuranta tuottaa vdestdtason
tietoa tartuntatautien esiintymisen ajal-
lisesta ja paikallisesta vaihtelusta.

»» Jatevesiseurantaa on hyoddynnetty
Suomessa jo pitkaan polioviruksen ja
muiden enterovirusten osalta.

»» Koronaviruspandemia on tuonut jateve-
siseurannan tulokset osaksi viikoittaista
epidemian tilannekuvan seurantaa.

»» Jatevesipohjaista seurantaa kehitetdaan
tyokaluksi myos muiden tartuntatautien,
kuten influenssan ja mikrobilddkeresis-
tenssin seurantaan.

»» Suomeen parhaiten sopivat jatevesiseu-
rannan kdyttosovellukset seka jateve-
siseurannan toteutustapa ja resursointi
tulevina vuosina vaativat nyt pohdintaa.

ton alueella niytteenottohetkelld esiintyy (18).
Jatevesi on haasteellinen néytematriisi, siind
on monta “mikrobiekosysteemii ekosysteemis-
sd”, jotka ovat perdisin viestostd, jatevesijarjes-
telmastd ja ymparistostd. Sekvensointimenetel-
milld ja mikrobispesifisilli PCR-menetelmilld
voidaan tunnistaa ihmisten terveydelle merki-
tykselliset mikrobit. Jatevesi sisdltdd muun mu-
assa ihmisperdisen jitteen sekd ymparistosti ja
teollisuudesta periisin olevia aineita ja yhdis-
teitd. Puhdistamattoman jiteveden koostumus
vaihtelee ajallisesti ja jitevedenpuhdistamoi-
den vililld seka sisiltdd ainesosia, jotka hiirit-
sevit geeniperimin analysointia ja vaikeuttavat
vertailukelpoisten seurantatulosten saamista
(40). Jitevettd laimentavan huleveden mairi
vaihtelee, mikd vaikuttaa sekd jiteveden koos-
tumukseen ettd virtaamaan. Korkea lampétila
heikentdd tiettyjen kohdemikrobien, kuten
SARS-CoV-2-viruksen geeniperiman siilymis-
ti. Siksi on tirkedd yllapitid kylmiketjua (alle
15 °C) niytteen keriyksen ja kuljettamisen ai-
kana aina analyysin loppuun saakka.
Jatevesiseurannassa kdytettdvien menetel-
mien luotettavuus tdytyy testata huolellisesti.
Menetelmien optimointi sekd analyysien laa-

Jatevesien mikrobianalytiikka tartuntatautien seurantaan
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dun varmistus kontrollien avulla on tirkeai
(40). Jatkossa molekyylibiologiset menetelmit
todennikoisesti vakiinnuttavat asemansa tavan-
omaisten viljelymenetelmien rinnalla jiteve-
dessi esiintyvien mikrobien seurantatyokaluna.

Lopuksi

Koronaviruspandemian hallintaa linjaava hyb-
ridistrategia, sen toimintasuunnitelma ja myos
testausstrategia uudistuvat pandemian tilanne-
kuvan muuttuessa. Jitevesiseurannan merkitys
testausstrategiasta riippumattomana ty6kaluna
korostuu, kun laajamittaisesta testauksesta on
siirrytty kohdennettuun testaamiseen, silld ja-
tevesiseuranta tarjoaa mahdollisuuden havain-
noida epidemian muutoksia yhteniiselld aika-
sarjalla. Lisdksi epidemian hiipuessa alueelliset
16ydokset voivat antaa viranomaisille ennakko-
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varoituksen epidemian mahdollisesta uudesta
laajenemisesta.

Jatevesiseurantaa kehitetddn nyt myos in-
fluenssa A -virusten, uusien mahdollisia pan-
demioita aiheuttavien mikrobien ja myos
moniresistenttien bakteerien aiheuttaman hil-
jaisen pandemian ajantasaisen seuraamisen
tyokaluksi. Jateveden analysointi on seuranta-
menetelmind kustannustehokas: yhden mikro-
bin analysointi koko viemiriverkoston alueen
tartuntatautitilannetta kuvaavasta jiteveden
kokoomandytteesti maksaa muutamasta kym-
menestd eurosta muutamaan sataan euroon. Ja-
tevesindytteitd analysoimalla on jo muutamalla
naytteelld mahdollista saada kansallisesti katta-
vaa videstGtason tietoa seurattaviksi valittujen
tartuntatautien esiintymisestd ja maantieteelli-
sestd vaihtelusta. B
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