Suomalaiset viestoaineistot ja uudet perimin analyysimenetelmiit paljastavat
kansantautien syitd kolmessa laajassa tutkimuksessa

Suomen molekyylildiketieteen instituutissa (FIMM) ja Kansanterveyslaitoksella tyodskentelevi
professori Leena Palotien johtama tutkimusryhmé julkaisi samanaikaisesti kolme tutkimusta, joissa
hyodynnettiin suuria suomalaisia védestdaineistoja ja uusimpia genetiikan ldpilukutekniikoita.
Tutkimuksissa osoitettiin ~ suomalaisten  videstOaineistojen vahvuus kansantautien taustan
selvittdimisessd. Niissd selvitettiin mm. seerumin rasva-arvojen geeniprofiileja ja tunnistettiin uusia
geenejd korkean kolesterolin ja sydédntautiriskin taustalla. Kaikki kolme tutkimusta hyddynsivit uusia
geenisirutekniikoita suurten videstdaineistojen tutkimisessa ja tulokset julkaistiin arvovaltaisissa
Nature Genetics ja American Journal of Human Genetics -tiedelehdissi.

Laajimmassa kolmesta tutkimuksesta suomalaisjohtoinen eurooppalaisten tutkijoiden joukko
(www.euengage.org) osoitti yli 20 geenin sidételevin veren rasva-arvoja. Yli 24 000:n eurooppalaisen
henkilon geeniprofiilien tutkimus paljasti myos lukuisia uusia kolesterolitasoja sditelevid geenejd,
joiden vaikutukset olivat erilaisia naisilla ja miehilld. Tutkimalla suomalaisia ja hollantilaisia
viestootoksia, tutkijaryhmid arvioi nykyisin tiedossa olevien alttiusgeenien selittivdn 3-5 %
kolesterolipitoisuuksien vaihtelusta. Tutkimuksessa osoitettiin myds geenien yhteys sydidn- ja
verisuonitapahtumien ilmaantumiseen.

Toisessa, vain pohjois-suomalaisiin kohdistuvassa tutkimuksessa etsittiin periménlaajuisesti
metabolisiin ominaisuuksiin, kuten veren sokeri- ja insuliinipitoisuuksiin, sekd kolesteroliarvoihin,
vaikuttavia geenejd. Tutkimukseen osallistui yli 5000 vuonna 1966 syntynyttd pohjoissuomalaista,
joiden terveyttd on seurattu jo sikidkaudelta ldhtien (Pohjois-Suomi kohortti). Syntymikohortti on
elintavoiltaan ja geneettiselté taustaltaan yhtendinen, mikd mahdollisti mm. uuden, henkildiden LDL-
kolesterolitasoon (ns. huono kolesteroli) vaikuttavan geenin I6ytymisen tdssi tutkimuksessa.

Kolmas tutkimus keskittyi selvittiméddn suomalaisten perimdn rakenteen erityispiirteitd.
Tutkimuksessa vertailtiin suomalaisten geeniprofiileja yli tuhannen henkilon otoksessa, jotka oli
keritty maan eri osista. Suomalaisten geneettisten profiilien havaittiin seuraavan ldheisesti alueellista
jakoa, ja geneettisen “’kartan” osoittavan eroja itd-ja ldansi seki etelid-ja pohjoissuomalaisten vililla.
Viimeisimpind asutettujen alueiden, kuten Kainuun, viestdjen havaittiin olevan tutkituista ryhmisti
perimiltddn yhtendisimpid. Lisdksi pystyttiin osoittamaan, ettd suomalaisten perimin alueittainen
samankaltaisuus ei johdu ldhisukulaisavioliitoista. Tulokset ovat yhteneviiset genealogisten
tutkimusten tulosten kanssa ja ndyttavit maamme asutushistorian muokanneen suomalaisten perimén
alueellisia eroja.

Niama kansainvilisissd huippulehdissi julkaistut artikkelit osoittavat miten ainutlaatuiset suomalaiset
tutkimusaineistot tarjoavat jatkossakin erinomaisen perustan erilaisten kansantautien ja periytyvien
ominaisuuksien selvittimiselle. Perinnollisten tekijoiden tunnistamisen lisdksi aineistot
mahdollistavat myds geenien ja elintapojen yhteisvaikutusten selvittimisen.
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