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Ensimmäiset EBV-genomit MS-tautia sairastavilta

EBV genome analysis in multiple sclerosis shows extensive viral diversity and links to autoimmunity
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Ensimmäiset Epstein–Barrin viruksen (EBV) 
koko genomin sekvenssit osoittavat merkittä-
vän määrän luonnollista variaatiota ja alustavia 
eroja multippeliskleroosia eli MS-tautia sai-
rastavien ja verrokkien välillä. EBV-genomien 
kartoittaminen on tärkeää EBV-rokotteen ja 
uusien spesifisempien hoitojen kehittämiseksi.

EBV-infektio on merkittävin MS-taudin ris-
kitekijä. EBV-vasta-aineita on todettavissa lähes 
100 %:lla MS-tautia sairastavista ja 96–97 %:lla 
verrokeista (30-kertainen riskisuhde). Koska 
MS-taudin esiintyvyys väestössä on vain 0,2 %, 
herää kysymys, miten näin yleinen virus voi 
aiheuttaa varsin harvinaisen sairauden? Yksi 
selitys olisi, että EBV:n jotkin erityiset variantit 
ovat MS-taudin taustalla. Toistaiseksi tiedossa 
olevat EBV:n koko genomin sekvenssit ovat pe-
räisin joko syövistä tai lymfoblastisolulinjoista, 
joita on viljelty kuukausia.

Ennen tutkimusta havaittiin, että keskimää-
rin yksi 2 000:sta B-solusta sisältää EBV:tä, 
mikä on huomattavasti enemmän kuin aiem-
min oli ajateltu. Tämän löydöksen pohjalta 
tutkimuksessa kehitettiin menetelmä, jossa 
aktivoimalla EBV saatiin kuuden vuorokauden 
soluviljelyssä viruksen DNA kertymään vilje-
lynesteeseen. Tämän jälkeen EBV-DNA vielä 
rikastettiin oligonukleotideilla (lyhyitä EBV-
sekvenssiin sitoutuvia RNA-molekyylejä) en-
nen sekvensointia.

EBV-sekvensseistä löydettiin huomattava 
määrä aiemmin kuvaamattomia muutoksia, 

kaikkiaan yli 1 000 yhden emäksen variaatiota. 
Variaatiota oli niin paljon, että nykyinen EBV-
referenssitietokanta tulee pian korvata terveis-
tä verrokeista saaduilla sekvensseillä nykyisten 
syöpäperäisten linjojen sijaan. Tutkimuksessa 
raportoitiin useita alustavia eroja MS-potilai-
den ja verrokkien EBV:n välillä. Lisäksi ku-
vattiin variantteja EBV:n EBNA1-proteiinissa 
alueella, jossa on samankaltaisuutta ihmisen 
keskushermostoantigeenien kanssa (molekyy-
lijäljittely). Simuloidussa sitoutumiskokeessa 
variantit muuttivat merkittävästi antigeenipep-
tidien sitoutumista HLA-molekyyleihin, mikä 
saattaa liittyä autoimmuuniprosesseihin.

Tämä tutkimus luo perustan EBV-genomin 
laajemmalle analyysille MS-taudin ja muiden-
kin EBVhen liittyvien sairauksien yhteydessä. 
Parhaassa tapauksessa löydökset ovat sovellet-
tavissa EBV-rokotteiden, tautien seulontatyöka-
lujen ja uusien hoitojen kehittämiseen. ■
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