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Tekoaly ja mikrobildaakeresistenssi

Yli miljoona kuolemaa vuosittain aiheuttava mikrobildakeresistenssi on vakava globaali ongelma. Sita
voidaan torjua muun muassa kehittamalla diagnostiikkaa ja kliinista paatoksentekoa, kartuttamalla tie-
tamysta sen synnyn ja levidamisen mekanismeista seka valmistamalla uusia mikrobilddkkeitd. Kaikkia nai-
td keinoja voidaan tehostaa tekodlyn (artificial intelligence, Al) avulla. Tekoalyn sovelluksista erityisesti
koneoppimisen voidaan odottaa l6ytavan tiensa tutkimuksen kautta myos kliiniseen kayttoon. Jotta ko-
neoppimisella paastaisiin hyviin tuloksiin, oikeaa tietoa tarvitaan riittavan laajasti. Tekodlysovellus vaatii
kliinisessa diagnostiikassa viranomaisluvan sekd tartuntojen levidmisen seurannassa myds tartunnantor-
junnasta vastaavan yksikdn ja mahdollisesti hoitohenkilokunnan hyvdksynnan. Tekodlylle on nopeasti
[6ydetty kdyttoa resistenssiin liittyvédssa tutkimuksessa ja uusien mikrobiladkkeiden kehittelyssa.

ikrobilddkeresistenssilld tarkoitetaan

bakteerien vastustuskykyd mikrobi-

ladkkeille. Eri mikrobien resistens-
sissd on yhteisid piirteitd, mutta suomalaisten
ladkirien tulee huomioida eritoten bakteerien
resistenssi, joka on kliinisesti merkittavimpi
kuin muilla mikrobiryhmilld (virukset, sienet,
alkueldimet).

Bakteerien mikrobildidkeresistenssi lisddntyy
koko ajan: vuonna 2019 se aiheutti jo yli 1,27
miljoonaa kuolemaa maailmassa, ja vuonna
2050 méaraksi on ennustettu periti kymmenen
miljoonaa (1,2). Pohjoismaissa ongelmaan on
suhtauduttu vakavasti ainakin kolmekymmenta
vuotta. Terveydenhuollossa resistenssid torju-
taan huolellisten hygieniakaytantojen ja eristys-
toimenpiteiden avulla sekd valttamalld turhia
mikrobilddkekuureja. Muun mikrobiston var-
jelemiseksi pyritdan kohdistamaan hoito vain
todettuihin taudinaiheuttajiin ja kiyttimain
mahdollisimman kapeakirjoisia valmisteita.
Mikrobildakkeiden teho onkin sailynyt meilld
edelleen varsin hyvinai.

Resistenssin kehittyminen on osa bakteeri-
en evoluutiota ja ekologiaa. Monet ympériston
mikrobit tuottavat antimikrobisia yhdisteitd
(osasta on tehty mikrobildikkeitd), joten re-
sistenssi on nditd tuottaville bakteereille hyo-
dyllinen ominaisuus. Jotkin bakteerit voivat
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olla luontaisesti resistenttejd tietyille mikrobi-
ladkkeille esimerkiksi pintarakenteensa ansios-
ta, mutta kliinisesti eniten ongelmia aiheuttaa
hankinnainen resistenssi. Se perustuu tiettyyn
geeniin tai geeneihin, jotka voivat sisaltya liik-
kuviin DNA-elementteihin. Liikkuvat elemen-
tit kykenevit aktiivisesti siirtymain bakteeri-
soluista ja my®0s eri bakteerilajeista toisiin.
Mikrobilddkeresistenssin tehokas torjunta
vaatii useita samanaikaisia toimia (3). Laikari-
kuntaa (ja potilaita) ohjataan vilttimain mik-
robilddkkeiden kiyttod tilanteissa, joissa niistd
ei ole odotettavissa merkittavad hyotya tai niistd
on periti haittaa: yleiset flunssat, poskiontelo-
tulehdukset, keuhkoputkitulehdukset, matkari-
puli ja oireeton bakteriuria eivit yleensd vaadi
mikrobildikehoitoa. Ladkehoitoa vaativien in-
fektioiden yhteydessd ohjataan turvautumaan
mahdollisimman kapeakirjoisiin valmisteisiin
ja varaamaan laajakirjoiset vain vaikeahoitoi-
siin infektioihin. Ohjaustoimilla pyritdan rajaa-
maan tai estimain resistenttien bakteerikanto-
jen levidmistd sairaaloissa tai koko vdestossa.
Historia osoittaa, ettd kaikkia bakteeriladkkeita
vastaan syntyy jossain vaiheessa resistenssii,
mutta sen kehittymisen riski vaihtelee niin mik-
robildikkeen, bakteerilajin, olosuhteiden kuin
hoitotapojenkin mukaan.
Mikrobilddkeresistenssid torjuttaessa teko-
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ily ja koneoppiminen (machine learning, ML)
taipuvat moniin eri tehtdviin. Ladkérin tyossa
niilld voidaan ainakin parantaa diagnostiikkaa
ja tartuntojen levidmisen seurantaa sekd mah-
dollisesti jossain vaiheessa myos kliinista paa-
toksentekoa. Lisiksi tekodly tukee uusien diag-
nostisten menetelmien ja mikrobilddkkeiden
kehitysty6ta ja auttaa tunnistamaan mikrobien
resistenssigeeneja.

Diagnostiikan tehostaminen

Kliinisissd laboratorioissa mikrobildakeresis-
tenssi on tavattu médrittdd viljelymenetelmalls,
jossa mikrobildakekiekosta tai -liuskasta ympa-
roivadn kasvualustaan diffuusiolla levidva ladke
estdd bakteerin kasvun kiekon lahiymparistos-
sd. Kiekkomenetelmissi estorenkaan halkaisija
kertoo mikrobilddkkeen tehosta kyseistd bak-
teerikantaa vastaan. Uudemmat mikrobildi-
keresistenssin toteamismenetelmit perustuvat
liuoskasvatukseen (esimerkiksi Vitek) tai PCR-
mittaukseen, joista saadaan tulos 1-8 tunnissa.
Toistaiseksi kdytossd olevat mikrobiladke-
resistenssin méaritysmenetelmit eivit perustu
tekodlyyn, mutta tekoilyd voitaneen hyddyntaa
uusien mddritysmenetelmien kehittimisessa.
Koneoppiminen on yksi tekodlyn sovelluksista.
Silld etsitidan monimutkaisia malleja olemas-
sa olevasta aineistosta. Koneoppimisella voisi
tehostaa ainakin kiekkodiffuusiomenetelmalld
tehtavdd maaritystd. Tekodlyyn perustuva mobii-
lisovellus voisi parantaa estorenkaan mittauksen
luotettavuutta erityisesti maissa, joissa tervey-
denhuollon resurssit eivit riitd patevien labo-
ratoriomenetelmien yllipitoon (4). Edistystd
hidastavat osaltaan EU:n siidokset (niin sanottu
IVD-asetus), jotka eivit ilman uutta validointia
salli tehtdvin parannuksia diagnostisiin mene-
telmiin. Tekoaly tai koneoppimista voidaan siis
kayttad vain menetelmien kehittimiseen versios-
ta toiseen, ei jatkuvan oppimisen pohjalta.
Virtaussytometrisessa analyysissa, joka pe-
rustuu solukalvojen lipaisykyvyn muutoksiin
mikrobilddkekasittelyn jilkeen, tekodlyn on
osoitettu nopeuttavan lidkeherkkyyden maarit-
timistd (S). Edellisten lisiksi on kehitetty myos
koneoppimiseen perustuvia nopeampia mene-
telmid, jotka pystyvit tunnissa analysoimaan
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kolibakteerin lidkeherkkyyden kahdelle anti-
biootille (6). Nimi menetelmit voisivat aut-
taa ja nopeuttaa oikean antibiootin 16ytymisti
erityisesti akuuteissa tilanteissa (7). Pilottiko-
keissa ne ovat soveltuneet myos laajempaan
kayttoon (8).

Tartuntojen leviamisen seuranta

Keskeinen ongelma mikrobildikeresistenssin
osalta on resistenttien mikrobien levidminen
ihmisestd toiseen. Koneoppimista voitaisiin
hy6dyntid resistenssigeenien jaljittimiseen esi-
merkiksi sairaalaoloissa (9). Koneoppimisen
menetelmid on jo otettu kdyttoon maataloudes-
sa tunnistamaan resistenssigeenien levidmis-
reitteji eldinten, ihmisten ja ympériston valilld
(10). My®s sairaalaympiristdssi ja terveyden-
huollossa koneoppimista voitaisiin hyodyntaa
tartuntaketjujen selvittimiseen ja antibiootille
vastustuskykyisten bakteerien levidmisreittien
jaljittimiseen ja ennustamiseen (11). Esimer-
kiksi metisilliiniresistenttien Staphylococcus au-
reus -bakteerien (MRSA) leviimisen ennusta-
miseen on hiljattain ehdotettu koneoppimiseen
perustuvia malleja (12).

Tartuntaketjujen ennustamisen lisiksi oli-
si mahdollista mallintaa resistenssigeenien
horisontaalista liikkumista, mikd puolestaan
voinee auttaa taistelussa vastustuskykyisid
bakteereja vastaan (13). Kun metagenomiikka
(kaiken niytteessi olevan DNA:n sekvensoin-
ti) ja koneoppiminen yhdistetiin uusimpiin
reaaliaikaisiin sekvensointitekniikoihin, voi-
daan tartuntaketjuja torjua tulevaisuudessa
entisti tehokkaammin (14). Koneoppiminen
ja tekodly voinevat tulevaisuudessa siis tehostaa
resistenssigeenien metagenomimonitorointia
ennustamalla niiden esiintymisti ja levidmistd
mikrobipopulaatioiden sisilld ja valilld. Ndiden
menetelmien hyddyntimisessi piilee toki epi-
varmuuksia, erityisesti menetelmien herkkyy-
dessi ja kustannuksissa (15).

Kliinisen paatoksenteon
tehostaminen

Mikrobildidkkeiden globaalisti lisddntynyt
kaytt on yksi tirkeimmistd resistenssin yleis-
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tymiseen johtaneista syisti (16). Resistenssin
lisiantyminen lisdd laajakirjoisten mikrobilaak-
keiden kayttod, mikd pahentaa tilannetta enti-
sestidn (17). Timi noidankehd on kiintinyt
katseet kohti tekodlysovelluksia taistelussa glo-
baalia ongelmaa vastaan (18).

Tekoilya voitaisiin hyodyntdd my6s oikean
mikrobilddkkeen valinnassa kullekin potilaalle.
Resistenttien bakteerien yleistyminen on esi-
merkiksi vaikeuttanut virtsatietulehduksien em-
piiristd hoitoa, joka toteutetaan ilman mikrobin
tunnistamista ja herkkyysmairitysta. Yleistynyt
mikrobilddkeresistenssi on lisinnyt laajakirjois-
ten mikrobilddkkeiden kiytt6d virtsatietuleh-
dusten hoidossa (19). Myds tihin on kehitetty
tutkimustyohon tarkoitettu tekoilysovellus,
joka kayttad sihkoisid terveystietoja ennustaak-
seen lddkeherkkyyksid ja ohjaa oikeanlaisen
mikrobildikkeen empiiriseen valintaan (19).

Niistd kehitysvaiheista on vield matkaa klii-
niseen kdyttoon. Toivottavasti saamme jo ldhi-
vuosina kliiniseen kdytt66n ohjelmistoja, jotka
jarkeistavit mikrobilddkkeiden valintaa poti-
laiden hoidossa (kuva) (20). Tekoilyn avulla
kehitettyjen ohjelmistojen kiyton tulisi olla
kliinisessd padatoksenteossa teknisesti ja kdytin-
nossa yksinkertaista. Ne tulisi mahdollisimman
nopeasti integroida osaksi terveydenhuollon
tietojdrjestelmid.
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Mikrobilaakeresistenssin tutkimus,
esimerkkina metagenomiikka

Metagenomiikalla voidaan tunnistaa esimerkik-
si ndytteen sisdltimit mikrobilajit ja resistenssi-
geenit ilman bakteerien viljelya ja mikrobilda-
keherkkyyden testausta, mutta tulos ei tavalli-
sesti liitd resistenssitietoa tiettyyn bakteerilajiin
(21). Menetelmin herkkyys ei mydskiin aina
riitd tunnistamaan hyvin vihiisind mairind
esiintyvid bakteereita, jotka viljelymenetelmin
voidaan rikastaa. Toisaalta metagenomiikan
menetelmilld voidaan tutkia resistenssigeeneji
my0s sellaisista mikrobilajeista, joiden kasvat-
taminen laboratoriossa on hankalaa tai aikaa
vievad tai jotka aiheuttavat laboratoriohenkil6-
kunnalle tartunnanvaaran.

Kuten muissakin molekyylibiologian me-
netelmissi, metagenomiikassa eldvien ja kuol-
leiden bakteerien erottaminen toisistaan vaatii
erikoismenetelmid, eikd toiminnallisten gee-
nien osalta voida varmuudella sanoa, ilmen-
netiinkd niitd geenejd aktiivisesti (22). Me-
tagenomiikan vahvuuksia ovat koko yhteison
kattava kuvaus ja kokonaisten mikrobigenomi-
en kokoaminen, jolloin on mahdollista yhdis-
tad esimerkiksi resistenssigeenit niitd kantaviin
isantdorganismeihin sellaisissa néytteissa, jois-
sa on useita mikrobilajeja (23). Erityisesti uu-
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Ydinasiat

» Mikrobildakkeiden liiallinen kayttd ja bak-
teerien evoluutio vauhdittavat resistens-
sin syntya.

» Mikrobilddkeresistenssin levidmisen kes-
keisid mekanismeja ovat tehokas klonaa-
linen levidminen ja resistenssigeenien
siirtyminen bakteerista toiseen.

» Metagenomiikka mahdollistaa resistens-
sigeenien tunnistamisen ilman baktee-
rien viljelya.

» Metagenomiikka soveltuu erityisen hy-
vin tutkimustyon ja seulonnan valineeksi
mutta ei vield vuosiin kliinisen diagnostii-
kan valineeksi.

» Tekodly, kuten koneoppiminen, voi auttaa
tunnistamaan resistenssigeeneja ja kehit-
tdmdan uusia mikrobilddkkeita.

» Tekodlyn integrointi terveydenhuoltoon
vaatii tutkimusta, lapindkyvyytta ja kou-
lutusta.

demmat pitkin lukupituuden sekvensointime-
netelmit, kuten Pacific Biosciences ja Oxford
Nanopore -yhtididen kehittimit menetelmit,
mahdollistavat geenien ulkopuolisten alueiden
tutkimisen sekd helpottavat mikrobien koko
genomin selvittimista.

Mikrobin koko genomin selvittimisessd
valtavirtaa ovat toistaiseksi lyhyen lukupituu-
den sekvensointimenetelmit, joista tirkeimpid
ovat Illumina-yrityksen kehittimit menetelmit
(24). Niihin verrattuna pitkien DNA-jaksojen
sekvensointiin perustuvat uudemmat mene-
telmdt ovat resistenssigeenien havaitsemiseen
tahtddvissd metagenomiikassa kuitenkin paljon
luotettavampia resistenssiominaisuuden ja mik-
robilajitiedon yhdistimisen nikokulmasta.

Metagenomiikka soveltuu nykyisin erityisen
hyvin tutkimustyon ja erilaisten kehitystyds-
sd tehtdvien seulontojen vilineeksi. Sen sijaan
nykyisellddn se ei sovellu kliinisten mikrobio-
logisten niytteiden analysointiin. Kliinisessd
diagnostiikassa tarvitaan nopea lajintunnistus
ja lajikohtainen herkkyystieto kliinisesti mer-
kittavista lajeista — myos niistd, joiden osuus on
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néytteessd hyvin pieni. Léydosten osalta vaati-
vimmat kysymykset liittyvit siihen, mitka bak-
teerilajit kantavat havaittuja resistenssigeeneji
ja ovatko geenit aktiivisia eli ovatko niitd kanta-
vat bakteerikannat todellisuudessa resistentteja
mikrobilddkkeille.

Horisontaalinen geeninsiirto eli geenien
liikkuminen bakteerien vililli (vrt. vertikaa-
linen, siirtyminen tytirsoluihin), helpottaa
resistenssin leviimisti bakteerien vililli (15).
Resistenssigeenit sijaitsevat usein liikkuvis-
sa DNA-elementeissd, kuten plasmideissa ja
transposoneissa, ja lisiksi joissain tapauksissa
antibiootit aktivoivat suoraan tai vélillisesti liik-
kuvia elementtejd siirtymaiin, resistenssigeenit
mukanaan, uusiin isintisoluihin horisontaali-
sen geeninsiirron kautta (25). Metagenomin
sekvensoinnilla, erityisesti kiytettdessd pitkdn
lukupituuden sekvensointitekniikoita, voidaan
havaita yhteison sisilld tapahtuneita horison-
taalisia geeninsiirtotapahtumia ja tunnistaa liik-
kuvia elementteji siirtymisen taustalla (26,27).

Metagenomiikan ansiosta ymmarrimme
paremmin erilaisten resistenssigeenien esiinty-
mistd niin ihmisten ja eldinten suoliston mik-
robistossa kuin ympiristossd ja sairaaloiden
jitevesissikin (28-30). Metagenomiikkaa on
my0s kiytetty arvioimaan globaalisti viesto-
tason resistenssigeenikuormaa hy6dyntimalla
yhdyskuntajitevesid (31). Samaa aineistoa on
kaytetty yhdessd saatavilla olevien bakteerien
resistenssiprofiilien kanssa ennustamaan bak-
teerien resistenssiprofiileja maissa, joista klii-
nisti tietoa ei ole saatavilla (32). Koneoppimis-
ta hyédyntimalld on jo luotu malleja tunnista-
maan resistenssigeenejd metagenomiaineistois-
ta ja ennustamaan resistenssiprofiileja ihmisen
suoliston mikrobistossa (33,34).

Potilasndytteiden metagenomin sekvensoin-
ti voi auttaa taistelussa mikrobiladkkeille vas-
tustuskykyisia bakteereja vastaan. Erityisesti
potilasnidytteiden reaaliaikainen sekvensointi,
esimerkiksi Oxford Nanopore -menetelmilld,
voi tarjota selvid etuja verrattuna tavanomaisiin
kasvatukseen perustuviin menetelmiin seki no-
peuden ettd kattavuuden osalta. Sekvensoinnil-
la pystytddn havaitsemaan resistenssigeeneja ja
niin ollen vahentdmiin tehottomien antibioot-
tien kiyttod myds hoidossa.
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Viimeaikaisissa tutkimuksissa on saatu lu-
paavia tuloksia esimerkiksi alahengitystieinfek-
tioiden mikrobildakeresistenssin tunnistamises-
sa hyodyntimilld reaaliaikaista metagenomin
sekvensointia ja edistyneitd bioinformatiikan
menetelmii (35). Koska metagenomin sekven-
soinnilla voidaan saada tietoa naytteen kaikista
mikrobeista, menetelmi ei kirsi samoista rajoi-
tuksista kuin viljelyyn perustuvat menetelmit
(36). Metagenomiikan, bioinformatiikan ja
tekodlyn yhdistavit sovellukset voivat siis tule-
vaisuudessa toimia paitoksenteon apuna ladke-
tieteessa.

Uusien resistenssigeenien
tunnistusapu

Mikrobilddkeresistenssida koodaavia geene-
ji tunnistetaan metagenomeista kayttimalld
apuna homologiaan perustuvia tietokantoja,
kuten CARD:ti tai ResFinderia (37,38). Haku
tuottaa hyvid tuloksia, jos aineisto sisiltda ai-
noastaan ennalta tunnettuja resistenssigeeneja.
Uudemmat tekodlyyn perustuvat menetelmat,
kuten syvid hermoverkkoja hyddyntivd Deep-
ARG, voivat tunnistaa my6s uudenlaisia resis-
tenssigeeneji (33). Tekoilylle voidaan myos
syottad metagenomiikka-aineistoja raakamuo-
dossa ilman ettd tarvitaan muita tyolditd kasit-
telyvaiheita, kuten genomien koontia ja gee-
nien tunnistamista.

AlphaFold-ohjelmisto on mullistanut pro-
teiinien kolmiulotteisen rakenteen ennustami-
sen: se voi ennustaa proteiinin rakenteen jopa
atomitason tarkkuudella suoraan aminohappo-
sekvenssistd (39). Menetelmid on jo hyddyn-
netty myos resistenssigeenien tutkimukseen
ja mallinnukseen. Sen avulla on esimerkiksi
suunniteltu uusia mikrobilddkkeitd muistutta-
via peptidiketjuja ja ennustettu kokonaan uusia
resistenssigeenien koodaamia proteiiniraken-
teita (40,41). Resistenssigeenien ja niiden koo-
daamien proteiinien toiminnan ymmirtiminen
vaatii kuitenkin useiden molekyylien vilisten
vuorovaikutusten ymmarrysti (esimerkiksi
miten resistenssin vilittivd mikrobiproteiini
sitoutuu ladkemolekyyliin ja estdd sen toimin-
nan) (42).

Vaikka tekodlyn laajempi soveltaminen nii-
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den vuorovaikutusten mallinnukseen odottaa
vield lipimurtoa, molekyylitason vuorovai-
kutuksia mallintavaa tekoilyd on sovellettu
esimerkiksi mikrobildikkeiden yhdistelmahoi-
tojen suunnittelussa (43). Liikemolekyylien
vuorovaikutusten laajempi mallintaminen on-
kin alue, jossa tekodlyltd odotetaan suuria kehi-
tysaskelia niin lddkkeille resistenttien bakteeri-
en hoidossa kuin lddkehoitojen suunnittelussa
laajemminkin.

Mikrobilaakkeiden kehittaminen

Laidkeyhtididen into kehittdd uusia mikrobi-
ladkkeitd vaikuttaa hiipuneen 2000-luvulle tul-
taessa, silld kehitysprosessi on kallis ja lyhyiden
hoitojen vuoksi uusien lidkkeiden tuotot jadvit
pieniksi (44). Koska uusia kapeakirjoisia lidk-
keitd ei ole ollut tarjolla, on jouduttu turvautu-
maan laajakirjoisiin mikrobildakkeisiin, mika
puolestaan on edistinyt resistenssigeenien ri-
kastumista normaalifloorassa ja levidmisti ih-
misesti toiseen (45).

Tekoilyavusteinen ladkemolekyylien seulo-
minen uusiin kdyttotarkoituksiin on verrattain
uusi ja edullinen tapa uusien mikrobildikkei-
den 16ytimiseksi (46). Esimerkki tistd on tia-
diatsoleihin kuuluva kokeellinen lddke halisiini
(halicin), jota kehitettiin alun perin diabe-
tesldakkeeksi, mutta tekodlylld tehty seulonta
ennusti molekyylille my6s mikrobildidkkeen
ominaisuuksia (47). Nimi ominaisuudet var-
mistettiin sekd laboratoriokokeissa etti koe-
eldintutkimuksissa (47). On toivottavaa, ettei
halisiini jaisi yksittaiseksi esimerkiksi ja ett te-
koalyn edistysaskeleet onnistuttaisiin hyodyn-
tamaan mikrobildakkeiden ja niiden kaltaisten
polypeptidien seulonnassa ja osa uusista mole-
kyyleistd nahtiisiin tulevaisuudessa kliinisessi
kaytossd mikrobilddkkeina (18,48).

Hidasteita

Tekodlyn laajaan kiytt6on liittyy haastavia ja
ehki pelottaviakin elementtejd, ja sen hyodyn-
tamisen tielli on monenlaisia hidasteita. Po-
tilaiden hoidon paitoksenteossa kiytettivien
menetelmien ja ohjelmistojen tulee tdyttdd
EU:n viranomaisvaatimukset joko ladkinnal-
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listen laitteiden tai in vitro -diagnostiikkaan
tarkoitettujen laitteiden kategoriassa. Rajoituk-
sena on, ettd tekoilyd voidaan soveltaa vain me-
netelmain tai version kehittimiseen, silla mene-
telmd tulee lukita ennen validointia: jatkuvasti
tekoidlyn perusteella piivittyvii menetelmid
ei sallita. Toistuvasti uuden version tuominen
markkinoille on tyolasti ja kallista.

Koneoppimisessa kiytetty opetusaineisto
madrad pitkalti algoritmin tuottaman ratkai-
sun laadun. Jos opetusaineiston kerddminen
paikallisesti olisi jatkuvaa ilman séitelyd, voisi
ohjelmiston algoritmi tuottaa eri tuloksen esi-
merkiksi eri sairaaloissa tai eri maissa. Jos taas
opetusaineiston kerddminen olisi keskitettyd,
mutta jatkuvaa ja kontrolloimatonta, ei valmis-
taja voisi jatkuvasti osoittaa ohjelman toimivan
riittdvan hyvin. Taman vuoksi EU:n linjan mu-
kainen edellytys validoinnista ennen laitteen tai
ohjelman tai sen pdivityksen markkinoille paa-
syd on perusteltavissa. On helppoa ymmirtaa,
ettd jos diagnostinen menetelmi tai potilashoi-
toa ohjaava ohjelmisto tekee systemaattisesti
virheitd, ndima virheet levidvit laajasti — toisin
kuin yksittdisen ladkdrin virheet. Tiukka viran-
omaissaitely on siis perusteltua.

Monet mikrobiladkeresistenssiin liittyvit te-
koilysovellukset ovat toisaalta melko kaukana
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potilaan hoidosta eivitkd kuulu viranomaissai-
telyn piiriin. Téllaisia ovat esimerkiksi uusien
mikrobilddkkeiden ja diagnostisten menetel-
mien kehittiminen tai uusien resistenssigee-
nien tunnistamiseen tahtaava tutkimus. Vaikka
ne eivit ole potilaalle nikyvii elementteji, niil-
14 voi olla tirked asema varauduttaessa mikrobi-
laikeresistenssin leviamiseen tulevaisuudessa.

Lopuksi

Taistelu mikrobilddkeresistenssid vastaan vaatii
kaikkien keinojen tehokasta kayttod, joten tu-
levaisuudessa tekoilyd ja koneoppimista hyo-
dynnettineen lukuisissa sovelluksissa. Koska
terveydenhuollossa uutta ilyteknologiaa on
vasta viime vuosina saatu ammattilaisten ulot-
tuville, lihiaikojen kehitystd ei juurikaan voi-
da ennustaa. Tutkimustyon vilineeni tekoaly
todennikoisesti valtaa alaa nopeastikin, mutta
potilaiden hoidossa, jossa hyddynnetddn vi-
ranomaisten sditelemid menetelmi, laitteita ja
ohjelmistoja, uutta ilyteknologiaa ei sen sijaan
saada kayttoon vuodessa eikd kahdessakaan.
Monet kaupalliset toimijat lienevit jo aloitta-
neen tekoilyd hyodyntavien sovellusten kehi-
tystyon. |
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