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Olli Vapalahti ja Tarja Sironen

Virukset ihmisen, eläinten ja luonnon 
vuorovaikutuksen globaalissa murroksessa

Kun evoluution alkuliemissä elämä ja ensimmäiset solun kaltaiset viritykset kehittyivät ehkäpä nelisen 
miljardia vuotta sitten, nukleiinihappojaan kopioivat myös jo varhaiset virukset. Ne ovat sittemmin ke-
hittyneet hyödyntämään varhaisista soluista edelleen kehittyneiden bakteerien, arkkien ja aitotumallis-
ten kuten kasvien ja eläinten biologiaa, kulkien usein isäntälajiensa mukana evoluutiossa mutta tilai-
suuden tullen hypähdellen uuteen isäntälajiin. Lajihyppy onnistuu yleensä vain lähisukuiseen isäntään 
ja on useimmiten umpikuja virukselle tai isännälle, mutta silloin tällöin tartuntaketju pitenee, muuttuu 
pysyväksi ja johtaa evoluution pyrähdykseen ja kummankin sopeutumiseen.

Samat kolmisenkymmentä nisäkkäitä in‑
fektoivaa eri virusheimoa ovat evoluuti‑
ossa pysyneet hämmästyttävän samoina 

satoja miljoonia vuosia, kun hyvinkin etäisten 
isäntälajien virusten perusrakenteet muistutta‑
vat edelleen toisiaan, vaikka niiden lukuisien 
virussukujen ja ‑lajien ominaisuudet ovatkin 
isäntää paljon ripeämmän muuntumisen koh‑
teena. Tämä koskee erityisesti RNA-perimää 
hyödyntäviä viruksia, joille ominainen löperö 
kopiointi tekee yleensä ainakin yhden erheen 
joka kerta, kun niiden tyypillisesti kymmenen 
kiloemäksen perimää kopioidaan (ja kopiota 
voidaan työstää miljardeja kertoja päivässä).

Verrataanpa tätä ihmissoluun, jonka DNA:n 
replikaation virhetaajuus on 10−9–10−10 vir‑
heenkorjausmekanismien myötä. Yksittäisen 
virusmutaation saapumista ei siis tarvitse odo‑
tella, vaan se on yleensä jo valmiiksi olemassa 
ja valikoituu heti jatkoon, mikäli se osoittautuu 
hyödylliseksi. Lisäksi seksi (jos sillä tarkoite‑
taan kahden perimän sekoittumista) voi hel‑
pottaa joitakin virusheimoja muuntelemaan 
ja sopeutumaan vielä nopeammin rekombi‑
naatioiden tai jaokkeisen perimän uudelleen 
järjestelyn kautta. Esimerkki jälkimmäisestä 
on A-influenssaperimän nopea sekoittuminen 
linnuissa.

Virusten monimuotoisuus on 
pääosin kartoittamatta

Ihmisen nykyiset virukset, luokittelun mukaan 
joitakin satoja lajeja, tunnetaan toki varsin 
hyvin, koti- ja tuotantoeläinten kohtalaisesti, 
mutta luonnonvaraisten eläinten heikohkosti ja 
evoluutiohistoriallisestikin varhaisempien elä‑
mänmuotojen vielä niukemmin. Sekvensointi‑
koneita ja viruksia tunnistavia algoritmeja on 
tosin viime vuosina yhä enemmän valjastettu 
virusmetsästykseen, ja jo sekvensoiduista tie‑
tokannoista on äskettäin julkaistu kymmeniä‑
tuhansia uusien virusten perimiä (1). Lähimpiä 
evoluutioserkkujamme – muita kädellislajeja – 
rystyskävelee planeetalla vain kourallinen, mut‑
ta vaikkapa ihmiselle – tai kesyttämillemme 
kymmenille eläimille – ”viruksenluovuttajaksi” 
ajoittain kelpaavia jyrsijälajeja vipeltää pari tu‑
hatta ja lepakkolajeja asustaa tuhatkunta.

Kun joka lajilla on ehkäpä satoja viruksia, 
on yhä tuntemattomien virusperimienkin kirjo 
vielä ”lukematon” ja tuntematon (2). Viruksen 
perimän bongaamisesta ja lukemisesta on myös 
pitkä matka siihen, että tiedettäisiin, minkä‑
laisen epidemiariskin se muodostaa (kuinka 
se pärjää eri lajeissa ja eri kudoksissa, torjuu 
luontaista immuniteettia ja mitä reseptoreja 
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käyttää), mutta lähivuosina tekoälypohjaiset 
analyysit voinevat arvuutella nopeammin näitä 
ominaisuuksia. Osa viruksista vaikuttaa kui‑
tenkin olevan enemmän ”yleispetoja”, genera‑
listeja, joille on yleisempää siirtyminen lajista 
toiseen ja ympäristön välityksellä epäsuorassa 
kontaktissa. Tällaisia ovat vaikkapa influenssa- 
ja koronavirukset.

Kontaktit ovat elinehto viruksille

Olivatpa virukset sitten vielä meille tuntemat‑
tomia tai perimältään jo luettuja, niiden leviä‑
mismahdollisuuksia määrittävät lajien sisäiset 
ja väliset tiheydet ja kontaktit. Nämä kaikki 
muuttuvat globalisaation sekä ympäristön, 
ilmaston, eläintenpidon ja maankäytön muu‑
tosten myötä. Jotkin tavat olla kontaktissa ja 
altistua luonnossa oleville viruksille voivat 
olla ikiaikaisia tai erikoisia, vaikkapa raa’an vil‑
lieläinten veren tai virtsan juominen, joista ei 
kuitenkaan epidemioita ilmene tai päädy uuti‑
siin. Suomessa hengitämme vahingossa sisäti‑
loihin päässeiden metsämyyrien kuivuneita jä‑
töksiä, ja muutama prosentti kansastamme on 
Puumala-viruksen infektoimaa, mutta sekään 
ei tartu eteenpäin.

Vuosikymmeniä sitten lepakoista siirtyi 
MERS (Middle East respiratory syndrome) 
‑koronaviruksen esiaste kameleihin, kameli‑
kauppa Afrikasta levitti sen ympäri Lähi-itää, ja 
siellä kaikki nuoret kamelit saavat sen nyt äidin‑
maidossaan. Kameleiden massiivinen kasvatus 
”harrastuskäyttöön”, muun muassa kauneus- ja 
juoksukilpailuihin, on luonut uudenlaisen kon‑
taktipinnan, joka ajoittain kamelien vieroitusai‑
kaan keväällä on johtanut ihmisten yksittäisin 
vakaviin keuhko-oireisiin. Näiden potilaiden 
korkeapainehoito puutteellisella suojauksella 
höystettynä taas on johtanut leviämiseen sai‑
raaloissa ja inkubaatioaikana matkustamisen 
myötä myös toisiin maanosiin, ensi kerran 
vuonna 2012, jolloin virus löydettiin (3), ja 
vuonna 2018 laajempana ryppäänä Etelä-Ko‑
reassa.

MERS-koronaviruksen R0- eli tartutta‑
vuusluku on kuitenkin onneksi alle yhden 
ihmisväestössä, ja epidemiat ovat hiipuneet. 
Oppi tästä koronavirusryppäästä auttoi osal‑
taan Etelä-Korean viranomaisia toimimaan 
koordinoidusti SARS-koronaviruspandemian 
puhjetessa (4).

Kontaktit villieläimiin ja niiden välillä ovat 
muutoksessa, osin lisääntyneet, jotkin vähen‑
tyneet. Eksoottisten eläinten kauppa eläinto‑
reilla ja netissä on kuitenkin edelleen hyvää 
bisnestä ja valtaisa zoonoosiriski, kuten SARS-
epidemia vuonna 2002 ja COVID-pandemia 
osoittivat (5,6). Hedelmälepakot Intian maa‑
seudulla käyvät maistelemassa palmuista ke‑
rättävää mahlaa, jota tuoreeltaan juodaan tai 
josta valmistetaan myös olutta, mikä saa ajoit‑
tain aikaan tappavia nipah-paramyksoviruksen 
tartuntaketjuja lepakosta ihmiseen ja ihmises‑
tä toiseen (7). Näin on ollut varmaan kauan, 
mutta nyt tämäkin virus osataan tunnistaa ja 
infektiot nimetä, ja toisaalta valistuneissa pai‑
koissa peittää keräysastiat niin että lepakot ei‑
vät kontaminoi niitä.

Olennaista tartuntaketjujen kehittymiselle 
on, että ihmispopulaatiot ovat lisääntyneet ja 
ihmiset matkustavat nopeasti asutuskeskuksiin, 
metropoleihin ja maasta ja maanosasta toiseen 
mahdollisine mikrobeineen. Sataviisikymmen‑
tä vuotta sitten Jules Verne hämmästytti tari‑
nallaan maailman kiertämisestä 80 päivässä, ja 
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kenttätutkimusta villeistä pikkunisäkkäistä yliopiston 
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nyt kuka tai mikä tahansa on toisella puolella 
maapalloa vuorokaudessa. Niin myös virus tai 
viruksen vektorilaji, vaikka yleensä jälkimmäi‑
set matkaavatkin hitaammin rahtikonteissa.

Trooppisia virustauteja levittävä Aasian tii‑
kerihyttynen tuli suljettuun kommunistiseen 
Albaniaan jo vuosikymmeniä sitten Kiinasta. 
Orjalaivojen myötä tullut keltakuumevirus, 
keltakuumehyttynen ja dengue olivat vanhas‑
taan Etelä-Amerikassa. Viime vuosikymmenellä 
tarvittiin vain vireemisiä ihmisiä tuomaan len‑
tokoneilla chikungunyavirus Aasiasta ja sitten 
zikavirus Tyynenmeren saarilta aloittamaan val‑
tavat hyttysvälitteiset epidemiat Etelä-Amerikan 
immuniteetiltaan naiivissa väestössä.

Muutokset rajapinnoissa ja kontaktiver‑
kostoissa tarjoavat siis uusia mahdollisuuksia 
epidemioille (8). Pikkunisäkkäistä lienevät pe‑
räisin vaikkapa lajiimme juurtunut vihurirok‑
kovirus ja useampana erillisenä siirtymänä iso‑
rokkovirus, jonka eradikoiminen rokotuksin ja 
niiden lopettaminen jätti ihmiskunnan alttiiksi 
sen sukulaisviruksille – COVID-19-pandemian 
jälkeen on jo saatukin todistaa useita erilaisia, 
edelleen jatkuvia m-rokon (apinarokkoviruk‑
sen) tartuntaketjuja ja epidemioita.

Kongon demokraattisen tasavallan (DRC) 
kaoottisessa tilanteessa näiden tai siellä myös 
esiintyvän ebolan tartuntaketjujen hallinta on 
hankalaa, ja nyt vuoden jatkunut Pohjois-Ki‑
vun konfliktialueelta lähtenyt tartuntaketju on 
levinnyt DRC:n naapurimaihin ja uhkaa levi‑

tä laajemmaksi ilman päättäväisiä vastatoimia. 
Myös HIV-1 on tehnyt useamman lajisiirtymän 
apinoista ihmiseen. Joissakin tapauksissa seu‑
rauksena on ollut vain yksittäisiä tai kylällinen 
tartuntoja, mutta yksi ketju selvisi suurkaupun‑
kiin DRC:ssä ja maailmalle ja aiheutti AIDS-
pandemian, johon on kuollut jo noin 37 mil‑
joonaa ihmistä (TAULUKKO).

Tuotantoeläimet välittävät viruksia 
ihmisiin

Yksi virusepidemioiden synnyn kasvulle otol‑
linen entistä suurempi hautomo ja reitti ihmi‑
siinkin ovat tuotantoeläimet. Sikatilojen määrä 
alkoi 1960-lukuun mennessä jyrkästi vähentyä 
niin Euroopassa kuin Yhdysvalloissakin sa‑
malla kun tilojen yksikkökoko alkoi jatkuvasti 
suurentua. Samalla viime vuosikymmeninä si‑
koihin on siirtynyt villeistä nisäkkäistä lukuisia 
uusia viruksia, jotka ovat kehittyneet edelleen 
niille patogeenisemmiksi. Sika toimii myös hy‑
vänä sekoitusalustana influenssaviruksille, on‑
han sian saama infektio varsin lievä, ja sialla on 
reseptorit sekä lintujen että ihmisen viruksille.

Viimeisin influenssapandemia alkoi 15 vuot‑
ta sitten Meksikossa lintujen, sikojen ja ihmis‑
ten influenssaviruksien sekoituksesta. Kana 
on suurenevalle ihmispopulaatiolle myös yhä 
tärkeämpi proteiinin lähde. Influenssavirukset 
ovat kautta aikain joskus siirtyneet sorsista ka‑
noihin ja tiheässä kanapopulaatiossa muuttu‑

TAULUKKO. Uusien ja uhkaavien virusten aiheuttamia pandemioita ja epidemioita.

Vuosi Tauti tai virus Arvio kuolemantapauksien määrästä

1918 Espanjantauti Noin 50 miljoonaa

1957 Aasialainen influenssa 1–4 miljoonaa

1968 Hongkongilainen influenssa Noin miljoona

1976 Ebola Noin 15 000

1981 HIV ja AIDS Noin 37 miljoonaa

2002 SARS 774

2003 Lintuinfluenssa H5N1 463

2009 Sikainfluenssa Noin 300 000

2012 MERS Noin 900

2015 Zikavirus Noin 1 000

2020 COVID-19 Yli 7 miljoonaa

2022 M-rokko 236
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neet ”korkeapatogeenisiksi”. Toisin sanoen nii‑
den pintaproteiini hemagglutiniinin pilkkomis‑
kohtaan on kertynyt emäksisiä aminohappoja, 
mikä saa aikaan sen, että myös furiinin kaltaiset 
entsyymit kypsyttävät viruksen lisääntymään 
tehokkaasti myös syvällä kudoksissa.

Jättimäinen siipikarjantuotanto ja yhtey‑
det villilintuihin Etelä-Kiinassa muodostivat 
1990-luvun puolivälissä alustan, jossa tällainen 
muuntunut H5-influenssavirus ensi kertaa siir‑
tyi takaisin villilintuihin – tappoi toisia lintula‑
jeja ja levisi toisissa. Tuolloin maailmassa syö‑
tiin vielä 15 miljardia kanaa vuodessa, nyt 30 
miljardia. Tällä välin virus on pyyhkäissyt läpi 
maapallon, Suomenkin turkistarhojen, ja löytä‑
nyt tiensä Antarktikselle asti. Yhdysvalloissa se 
levisi tänä vuonna vieläpä lehmien maitorauha‑
siin, joissa se kaikkien virologienkin hämmäs‑
tykseksi kasvaa paremmin kuin laboratoriossa 
soluviljelmissä. Tämä lintujen pandemia uhkaa 
monia luonnonvaraisia lajeja ja populaatioita, 
sen taltuttamiseksi osataan tehdä enää kovin 
vähän. Edes siipikarjatuotannon lopettaminen 
saman tien ei enää vaikuttaisi sen kulkuun.

Pandemioiden ajurit muutoksessa

Vaikka pandemioita ja uusia eläinperäisiä in‑
fektioita on siirtynyt ihmiskuntaan aina, uusien 
virusinfektioiden esiinmarssi on viime aikoina 
tihentynyt. Tihenemisen ajurit näyttävät liitty‑

vän suurenevaan ihmis- ja tuotantoeläinpopu‑
laatioon, maapalloistuvaan maailmaan, jossa 
kaikki ovat yhteydessä nopeasti kaikkialle, sekä 
maankäytön, ympäristön ja ilmaston muutok‑
siin. Unohtaa ei sovi lääketieteen ja median 
osuuttakaan, sillä lisääntyvä immuunipuuttei‑
nen väestö muodostaa oikotien virusten sopeu‑
tumiselle ihmisiin ja muuntumiseen (vaikkapa 
SARS-CoV-2:n alfa- ja omikronvarianttien 
arvellaan kehittyneen immuunivasteeltaan 
heikentyneissä potilaissa), ja toisaalta diagnos‑
tiikan kehitys mahdollistaa uusien uhkien no‑
pean nimeämisen ja tunnistamisen. Mediakin 
raportoi näistä meille ahkerasti.

Suomen ilmasto lähenee tällä vuosisadalla 
äskettäistä Pohjois-Saksan ilmastoa. Sen myö‑
tä vaikkapa puutiaisaivokuume näyttäisi meillä 
lisääntyvän (Borrelia-infektioita näyttäisi vas‑
ta-ainetutkimusten mukaan olleen Suomessa 
enemmän 1970-luvulla kuin nykyään) (9) ja 
infektiopaine trooppisille tai subtrooppisille in‑
fektioille yleistynee Etelä- ja Keski-Euroopassa. 
Monen infektion osalta ymmärrys siitä, miten 
viruksen, sen vektorien ja isäntien kierto yli‑
päänsä riippuu ympäristöstä ja ilmastosta, on 
kuitenkin kovin vajavainen, jotta osattaisiin ar‑
vuutella kovin perustellusti, mitä tapahtuu, kun 
pitkälle tuntemattomat oletusasetukset muut‑
tuvat. Biodiversiteetinkään suhde infektiopai‑
neeseen ei ole suoraviivainen.

Maailman väkiluku suurenee lähivuosikym‑

KUVA 2. Helsingin yliopiston zoonoosivirusyksikön kenttätutkimusta tuotantoeläimistä Suomessa.
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kansallisilla kuin globaaleillakin katvealueilla.
Me virologit voimme kartoittaa yhdessä 

muiden alojen kanssa lisää maailman virus‑
kaikkeutta, jotta seuraavat ihmisten viruskuok‑
kavieraat olisivat vähemmän tuntemattomia, 
ja kehittää niitä vastaan jäljitys-, lääke- ja ro‑
koteaihioita. Ja vaikka COVID-19-pandemian 
haluamme jo unohtaa ja m-rokkokin ehti sen 
jälkeen asettua ihmiskuntaan, ehkäpä seuraavaa 
”odottamatonta” odottaessamme ehdimme val‑
mistautua ennen kuin se kolkuttaa ovelle. ■

OLLI VAPALAHTI, LT, zoonoosivirologian professori
Helsingin yliopisto ja HUS Diagnostiikkakeskus

TARJA SIRONEN, FT, uhkaavien infektiotautien 
apulaisprofessori
Helsinki One Health -verkoston johtaja, Helsingin yliopisto

meninä kymmeneen miljardiin. Kiivainta väes‑
tönkasvu lienee enää Afrikassa, jossa myös in‑
fektiopaine luonnosta on suurempi ja joidenkin 
maiden yhteiskunnalliset katastrofit ja toisten 
elintason nousu ja maankäytön muutokset voi‑
vat samalla muuttaa rajapintoja eri lajien infek‑
tioille. Näyttäisi kuitenkin siltä, että muutaman 
kymmenen vuoden päästä maapallon väkiluku 
alkaisi ripeästikin vähetä. Laajoja urbaaneja 
keskittymiä, jotka ovat tiiviisti yhteydessä kes‑
kenään, riittänee silti jatkossakin.

Miten zoonoottisia pandemioita 
voidaan ehkäistä?

Voimme kaikki vaikuttaa ilmeisiin pandemioi‑
den ja epidemioiden ajureihin: vähemmän ja 
hitaampaa matkustamista, ympäristö- ja ilmas‑
toystävällistä kuluttamista, erityisesti lihan osal‑
ta (vaikka onpa kalojenkin massakasvatus johta‑
nut lukuisiin virusepidemioihin, kyseiset viruk‑
set eivät vain tartu ihmisiin). Nämä ovat myös 
toimia, jotka voivat keventää vyötäröä mutta 
lihottaa kukkaroa. Jos sijoittelee omaisuuksia tai 
vaikuttaa politiikkaan tai terveydenhuoltoon, 
voi suosia ratkaisuja, joissa paitsi otetaan ym‑
päristö huomioon saadaan myös diagnosointia, 
rokotteita ja hoitoja luotettavasti tarjolle – niin 

Olli Vapalahti on kliinisen mikrobiolo-
gian erikoislääkäri, joka on ryhmineen 
tutkinut eläimistä ihmisiin tarttuvien 
virusten epidemiologiaa ja tautiasso-
siaatioita sekä kehittänyt niiden diag-
nostiikkaa.
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