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Vuonna 2020 SARS-CoV-2 viruksen aiheuttama Covid-19 pandemia aiheutti maailmanlaajuisen 
hätätilan. Viruksen leviämisen estämiseksi otettiin käyttöön laajamittaiset testaustoimet. Käytössä 
on antigeenitestejä, sekä reaaliaikaiseen, kvantitatiiviseen polymeraasiketjureaktioon (RT-qPCR) 
perustuvia testejä, jotka ovat todettu antigeenitestejä luotettavammiksi. Samaan aikaan Covid-19 
pandemian kanssa normaalit kausittaiset virusepidemiat aiheuttavat väestössä sairastumisia. 
Kaikkien näiden neljän viruksen; severe acute respiratory syndrome coronavirus eli SARS-CoV-2, 
Influenssa A ja B, sekä respiratory syncytial virus eli RS-viruksen oireet ovat hyvin samankaltai-
sia. Näiden eri virusten erotusdiagnostiikan kehittyminen on avain nopeampaan hoidon aloittami-
seen. 
 
Opinnäytetyön tarkoitus oli suorittaa laadukas evaluaatio GenomEra SARS-CoV-2, Flu A/B + 
RSV 2.0 -testikitille. Evaluaatiossa keskityttiin testaamaan testikitin tarkkuutta ja herkkyyttä kaik-
kiin neljään eri virukseen. Opinnäytetyön aihe saatiin Pohjois-Suomen laboratoriokeskuksen liike-
laitoskuntayhtymältä, NordLab Rovaniemen toimipisteeltä. Evaluaatio tapahtui NordLab Rova-
niemen mikrobiologian osastolla keväällä 2022. Evaluaation lopuksi testikitti sai CE-merkinnän. 
 

Asiasanat: evaluaatio, Covid-19, RT-qPCR, influenssa A, influenssa B, RSV, SARS-CoV-2   
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ABSTRACT 
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In the year 2020 SARS-CoV-2 virus caused Covid-19 pandemic which led to international public 
health emergency. Extensive antigen and PCR testing started to prevent SARS-CoV-2 virus 
spreading. At the same time as Covid-19 pandemic normal seasonal viruses such as influenza 
A/B and RS-virus continued to cause respiratory diseases. All these four viruses cause similar 
symptoms so it is important to be able to separate them. 
 The purpose of this study was to perform a high-quality evaluation of GenomEra SARS-
CoV-2, Flu A/B + RSV 2.0 testkit. Evaluation concentrated on analysing the accuracy and sensi-
tivity of the testkit so that it could be used in clinical use. Evaluation was performed in spring 2022 
in NordLab Rovaniemi.  
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1 JOHDANTO 

Vuonna 2019 Sars-Cov-2 niminen virus lähti leviämään ympäri maailmaa aiheuttaen koronapan-

demian, joka tunnetaan myös nimellä covid-19. Virus oli täysin uusi koronavirusten perheessä, 

eikä siitä tiedetty vielä mitään. Sars-Cov-2 levisi tehokkaasti ja aiheutti suurimmaksi osaksi tyypil-

lisiä ylähengitystieinfektion oireita, jolloin sitä ei voi kliinisten oireiden perusteilla diagnosoida. 

Covid-19 aiheutti Suomessa vuoden 2020 aikana 558 ja vuoden 2021 aikana 952 kuolemaa. 

Näiden kuolemien lisäksi virus myötävaikutti yli 200 muuhun kuolemaan. (Tilastokeskus, 2022.) 

Maailman laajuisesti covid-19 on aiheuttanut 6,8 miljoonaa kuolemaa maaliskuuhun 2023 men-

nessä (WHO, 2023). Suhteellisen korkean kuolleisuuden ja nopean leviämisen takia covid-19-

taudin diagnosointiin tarvittiin nopeaa ja luotettavaa analytiikkaa.  

 

Covid-19-taudin toteamiseen ja erottamiseen muista ylähengitystieviruksista on olemassa useita 

eri testausmenetelmiä, mutta luotettavin tulos saadaan PCR-menetelmällä. Toinen laajasti käy-

tössä oleva menetelmä perustuu viruksen antigeenien tunnistamiseen näytteestä, mutta se ei 

vastaa tarkkuudelta ja herkkyydeltään PCR-menetelmää. PCR-menetelmä tunnistaa myös viruk-

sen eri variantit ja samasta näytteestä voidaan tutkia useita eri viruksia samaan aikaan. Covid-19, 

influenssa A ja -B sekä RS-viruksen aiheuttaessa samankaltaisia oireita, on niitä järkevintä testa-

ta kaikkia samaan aikaan mahdollisimman nopean diagnoosin saamiseksi. (Duodecim, 2022.) 

 

Abacus Diagnostica Oy (nykyinen Uniogen Oy) aloitti nelitestin evaluaatiosarjan vuonna 2022, 

jolloin testikittiä testattiin useissa eri Euroopan maissa. GenomEra laitteen Sars-Cov-2, Flu A/B & 

RSV testikitin toisen evaluoitavan version oli tarkoitus nopeuttaa diagnostiikkaa lyhentäen ajoai-

kaa ja näytteen käsittelyä. Testin näytemuotona on nenänielusta pumpulitikulla otettu näyte. Täs-

sä opinnäytetyössä tarkastellaan NordLab Rovaniemen mikrobiologian laboratorion tiloissa suori-

tettua evaluaatiota. Evaluaation tuloksia verrataan aiempaan testikitin versioon. 

 

Abacus Diagnostica Oy toimitti Rovaniemelle yhden GenomEra-laitteen, jolla evaluaatiota suu-

rimmaksi osaksi suoritettiin. Rovaniemellä oli ennestään jo yksi vastaava laite, johon päivitettiin 

käyttöjärjestelmä, jotta saataisiin kerralla enemmän evaluaationäytteitä ajettua. Näytteitä analy-

soitiin yhteensä 100 kappaletta evaluaation aikana. Vertailumenetelmänä käytettiin GeneXpertillä 

ajettuja nenänielunäytteitä, jotka oli säilytetty syväjäässä pakastimessa -80 asteen lämpötilassa. 

Tarkoituksena oli selvittää, onko testikitti tarpeeksi herkkä ja tarkka potilasnäyteajoja varten. 
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2 VIRUKSET 

Virukset ovat bakteereja pienempiä organismeja, jotka eroavat bakteerista niiden lisääntymisen 

perusteella. Virukset eivät pysty lisääntymään ilman isäntäsolua. Monet virukset aiheuttavat itsel-

leen tyypillisen taudinkuvan, jonka perusteella voidaan päätellä aiheuttajavirus. Hengitystieinfek-

tioita aiheuttavat virukset taas usein ovat taudinkuvaltaan hyvin samankaltaisia. Useimmiten ne 

aiheuttavat kuumetta, yskää ja tukkoisuutta. Useita viruksia vastaan on olemassa rokote, mutta 

vain muutamiin virustauteihin on olemassa lääke. (Vuento, 2020.) 

2.1 Influenssa A ja B 

Influenssoja on neljää eri päätyyppiä A, B, C ja D, joista A-, B- ja C-virukset aiheuttavat infektioita 

ihmisille. Influenssan huippukausi Suomessa on talvi, jolloin A-virus aiheuttaa suurimman osan 

infektioista B-viruksen ollessa taka-alalla. Arvioiden mukaan 4–50 miljoonaa ihmistä sairastaa 

influenssan Euroopassa, kun taas ennenaikaisia kuolemia influenssasta aiheutuu vuosittain noin 

15000–70000. (THL, 2020.) Influenssa tarttuu pääosin pisaratartuntana, mutta tutkimusten mu-

kaan aerosolitartunta on myös mahdollinen. Taudin itämisaika on noin 24–48 tuntia ja tartunnan 

saaneet voivat tartuttaa muita jo päivä tai kaksi ennen oireita. Tartuttavuus jatkuu viidestä seit-

semään päivään oireiden alkamisesta. Influenssaan on olemassa vuosittainen rokote, jota muun-

nellaan vuosittaisten viruskantojen ennusteiden mukaan. (Dharmapalan, 2020.) Viruksia ympäröi 

glykoproteiineista koostuva vaippa, jonka perusteella ne voidaan jakaa eri alatyyppeihin sen mu-

kaan, minkälaisia antigeenejä ne muodostavat (Kazakova 2019, 38).  

 

Influenssa A eroaa muista influenssaviruksista siten, että se pystyy tartuttamaan niin ihmisiä kuin 

eläimiäkin. Eniten sitä tavataan ihmisten, lintujen ja sikojen keskuudessa. A-virus voi myös ai-

heuttaa ihmisille vakavan pandemian, mikäli se pääsee tarttumaan eläimestä ihmiseen ja muun-

tumaan siten, että se voi tarttua ihmisten välillä. Influenssa A-viruksen tartuttavuus perustuu sen 

nopeaan muuntautumiskykyyn. Virukset voivat muuntua RNA:n pistemutaatioiden, deleetioiden 

tai insertioiden kautta. Muihin influenssoihin verrattuna A-viruksella on kyky muuntua myös siir-

tämällä kokonainen jakso genomiaan alatyypistä toiseen. Tätä ei ole tavattu muiden influenssavi-

rusten keskuudessa. (Kazakova 2019, 38–39.) Influenssa B aiheuttaa epidemioita, jotka ovat 
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lievempiä kuin Influenssa A:n aiheuttamat ja B:n aiheuttamat epidemiat sijoittuvat lähemmäs ke-

vättä (THL, 2020). 

2.2 Severe acute respiratory syndrome coronavirus eli Sars-Cov-2 

Sars-Cov-2-virus kuuluu koronavirusten ryhmään. Viruksen aiheuttama Covid-19 tauti lähti leviä-

mään ympäri maailmaa vuonna 2019. Koronavirukset ovat ennenkin aiheuttaneet laajoja epide-

mioita, kuten esimerkiksi SARS vuosina 2002–2003 ja MERS vuodesta 2012 lähtien. SARS:a ja 

MERS:a yhdistää niiden eläinperäisyys, jota on epäilty myös Sars-Cov-2 kohdalla. (Anttila, 2021.) 

Koronavirukset ovat muutoin yleisiä, kausittain hengitystieinfektoita aiheuttavia viruksia. Kausiko-

ronaviruksia ovat muun muassa HCov-HKU1, HCov-NL63 ja HCov-OC43. (Ikonen, Savolainen-

Kopra, Lakoma 2023.) Pääasiassa Covid-19 tarttuu pisara- ja aerosolivälitteisesti, mutta myös 

kosketustartunta kontaminoituneelta pinnalta on mahdollista. Tartunnan saanut henkilö voi tartut-

taa infektiota muihin jo kaksi päivää ennen kliinisiä oireita ja pysyä tartuttavana jopa viitentoista 

päivään asti, mikäli kyseessä on vakava tautimuoto. (Parkkila, Saari, Sormunen, Silander, Neno-

nen, Kakko & Nuorti 2021.) Covid-19 taudin aiheuttamat oireet ovat hyvin samankaltaisia, kuin 

muidenkin hengitystievirusten. Yleisimpiä oireita ovat kuume, yskä, lihaskivut ja nuha. Näiden 

lisäksi on myös raportoitu maku- ja hajuaistin häiriöistä. (Anttila, 2023.) 

 

Sars-Cov-2- virus on vaippakuorinen virus, jossa on positiivinen yksijuosteinen RNA. Sen genomi 

on suurin kaikista RNA-viruksista. Viruksen tartuntamekanismissa tärkeässä roolissa on S-

proteiini, eli piikkiproteiini, sen pinnalla. Piikkiproteiini tarttuu isäntäsoluun, jonka pinnalla on re-

septorimolekyyli nimeltä ACE2, eli angiotensiinikonvertaasi 2. (Yang, Xiao, Ye, He, Sun, Qin, Yu, 

Yao, Wu, Bao & Zhao 2020.) Viruksen nopeaan leviämiseen ja herkkään tarttuvuuteen on vaikut-

tanut myös sen nopea muuntautumiskyky. Eri virusvariantteja ilmestyi tasaiseen tahtiin pandemi-

an aikana, joidenkin ollessa herkemmin leviäviä, mutta ei niin vakavaa infektiota aiheuttavia. (Ant-

tila, 2023.) 

 

2.3 Respiratory syncytial virus eli RSV 

Respiratory syncytial virus eli RSV on paramyksovirus, joka kuuluu pneumovirusten ryhmään. 

RSV esiintyy Suomessa talvikuukausina, aiheuttaen hengitystieinfektioita. Taudin tarttuminen 
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tapahtuu pisaratartuntana ja sen itämisaika on 4–5 päivää. Yleensä RSV:n oireina ovat kuume, 

nuha ja kurkkukipu, mutta vanhuksilla ja pienillä lapsilla se voi aiheuttaa jopa keuhkokuumeen tai 

bronkioliitin, eli pienten keuhkoputkien tulehdustaudin alle 1-vuotiailla lapsilla. (THL, 2019.) RSV 

on etenkin lasten keskuudessa yleinen virus, mutta se voi aiheuttaa vakavan sairaalahoitoa vaa-

tivan taudin 0–5-vuotiaille. RSV voi aiheuttaa pitkällä aikavälillä jopa astmaa. RSV-infektioiden 

seuraaminen maalmanlaajuisesti ei ole aina ollut täysin aukotonta, mutta vuoden 2015 raportin 

mukaan jopa 59 600 alle 5-vuotiasta lasta kuoli RSV:n aiheuttamaan alempien hengitysteiden 

tulehdukseen. (Alonso, Bont, Bozzola, Herting, Lega, Mader, Nunes, Ramiro, Valiotis, Olivier, 

Yates & Faust 2021.) 

 

RSV jaetaan kahteen alatyyppiin, A ja B, riippuen viruksen pinta-antigeeneistä. RSV:n pinnalla on 

kolme pääproteiinia, pieni hydrofobinen proteiini (SH), kiinnittymisglykoproteiini (G) ja fuusioprote-

iini (F). Jako alatyyppeihin tapahtuu G-proteiinin mukaan. RSV:hen ei ole vielä olemassa rokotet-

ta tai lääkettä, mutta niitä kehitellään parhaillaan. (Azzari, Baraldi, Bonanni, Bozzola, Coscia, 

Lanari, Manzoni, Mazzone, Sandri, Lisi, Parisi, Piacentini & Mosca 2021.) 
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3  POLYMERAASIKETJUREAKTIO ELI PCR 

Polymeraasiketjureaktio eli PCR on paljon käytetty väline laboratoriodiagnostiikassa. PCR kehi-

tettiin yli 30 vuotta sitten ja se on edelleen tärkeä osa molekyylibiologiaa, bioteknologiaa ja mikro-

biologiaa. PCR menetelmällä voidaan monistaa geenialueen mielenkiinnon kohteesta miljoonia 

kopioita, joka mahdollistaa myös hyvin niukan näytteen tutkimisen. PCR:n heikkous on se, että 

sillä pystytään monistamaan suhteellisen lyhyitä alueita geenialueita, joten se soveltuu vain pien-

ten mutaatioiden tutkimiseen kuten esimerkiksi pistemutaatiot. (Horelli-Kuitunen, Orpana 2016.) 

 

Reaktio tapahtuu koeputkessa, jonka lämpötilaa vaihdellaan eri vaiheiden mukaan. Menetelmää 

varten tarvitaan tieto DNA:n sekvenssistä, jotta sitä voidaan monistaa. Koeputkeen tulee näytteen 

lisäksi puskuriliuosta, joka edesauttaa polymeraasireaktiota, dNTP- partikkeleita, eli deoksi-

nukleotiditrifosfaatteja, joiden avulla DNA-juosteen kopiota luodaan ja DNA-

polymeraasientsyymiä, joka rakentaa uutta juostetta. Näiden lisäksi reaktioon tarvitaan alukkeet, 

jotka ovat määritelty siten, että DNA-polymeraasientsyymi osaa alkaa monistaa alkuperäistä 

DNA-juostetta eli templaattia halutusta kohtaa. (Brunstein, 2013.) Aluke määritellään tekemällä 

halutun DNA-sekvenssin 3-pilkkupäistä 17–20 nukleotidin mittainen komplementaarinen aluke 

(Horelli-Kuitunen, Orpana 2016). 

 

Reaktion alussa PCR-putkea lämmitetään, kunnes se saavuttaa 95 celsiusasteen lämpötilan, 

jolloin templaatti-DNA denaturoituu kahdeksi erilliseksi juosteeksi (Brunstein, 2013). Tämän jäl-

keen näyte jäähdytetään 50–60 asteeseen, jolloin alukkeet pääsevät kiinnittymään juosteeseen 

(Horelli-Kuitunen, Orpana 2016). Tätä vaihetta kutsutaan annealingiksi. Seuraavassa vaiheessa, 

jonka nimi on extension, lämpötila nostetaan noin 72 asteeseen, jolloin DNA-polymeraasi alkaa 

toimia ja rakentaa kopiota juosteesta. DNA-polymeraasi rakentaa juostetta alukkeiden rajaamalta 

alueelta dNTP-partikkeleiden avulla. (Brunstein, 2013.) Kun tätä sykliä toistetaan kerta toisensa 

jälkeen jopa 30–40 kertaa, saadaan tuotettua eksponentiaalisesti kasvava määrä kopioita DNA-

templaatista, jopa miljoona kopiota. Jokaisessa denaturointivaiheessa myös kopioitu DNA-juoste 

denaturoituu ja toimii niin sanotusti uutena mallina, josta voidaan rakentaa lisää samanlaisia ko-

pioita. Kuviossa 1 esitetty PCR syklien vaiheet. (Horelli-Kuitunen, Orpana 2016.) 

 

PCR-menetelmä on hyvin herkkä, jo 40 monistussyklillä voidaan saada riittävästi DNA:ta analyy-

siä varten, vaikka vain yhdestä alkuperäisestä DNA-juosteesta. Yhden syklin kestäessä 3–5 mi-
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nuuttia ja koko monistuksen 2–4 tuntia, tekee se menetelmästä myös nopean. Menetelmän herk-

kyys on myös sen haittapuoli. Mikäli esimerkiksi näytteeseen tai tarvittaviin välineisiin kuten pipet-

teihin pääsee kontaminaatio, voi PCR:n tuloksena olla halutun DNA:n lisäksi kontaminantin 

DNA:ta. (Horelli-Kuitunen, Orpana 2016.) 

 

 

 

 KUVIO 1. PCR syklit vaihe vaiheelta (mukaillen Horelli-Kuitunen, Orpana, 2016.) 

1. Monistettava DNA-juoste aukaistaan lämpötilan vaikutuksesta denaturaatiovaihees-

sa.  

2. Annealing-vaiheessa alukkeet sitoutuvat yksijuosteiseen DNA:han spesifiseen koh-

taan. 
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3. Extension-vaiheessa DNA-polymeraasientsyymi rakentaa dNTP-partikkeleiden avulla 

uutta juostetta. 

 

3.1  Reaaliaikainen käänteiskopiointi PCR eli RT-qPCR 

Reaaliaikainen käänteiskopiointi PCR eli RT-qPCR on PCR:n variaatio. Se mahdollistaa eri pato-

geenien, kuten virusten tutkimisen näytteestä nopeasti, sillä tulokset ovat nähtävissä jo ajon aika-

na. RT-PCR-menetelmä on nopeutensa lisäksi hyvin luotettava, sillä koko analyysi voidaan suo-

rittaa suljetussa näyteputkessa, joten kontaminaatiovaara pienenee. Suurimmat virheet menetel-

mää käytettäessä ovat siis preanalyyttisiä. (Jawerth, 2020.) 

 

Useimmat virukset sisältävät DNA:n sijasta pelkästään RNA:ta, kuten myös Sars-Cov-2. PCR:n 

perusperiaate on se, että DNA:ta kopioidaan useita kertoja, joten viruksen sisältämä RNA tulee 

muuttaa kaksijuosteiseksi DNA:ksi. RNA muutetaan spesifisellä entsyymillä DNA:ksi, jonka jäl-

keen voidaan PCR syklejä alkaa ajamaan. Osa alukkeista, jotka tarttuvat virusperäisen DNA:n 

komplementaariseen kohtaan on leimattu fluoresoivalla väriaineella. PCR-laitteen tietokone oh-

jelma tunnistaa ja mittaa näytteestä tulevaa fluoresointia. Fluoresointi mitataan jokaisen syklin 

päätteeksi ja kun laitteelle asetettu ct-arvo eli kynnysarvo ylittyy, näyte voidaan todeta positii-

viseksi tutkittavalle virukselle. (Jawerth, 2020.) 

3.2 Kynnysarvo eli ct-arvo 

Cut off value, eli ct-arvo on numeerinen arvo, joka kuvaa montako PCR sykliä on tehty ennen 

kuin kohde DNA:ta on monistettu niin paljon, että sen fluoresointisignaali pystytään havaitsemaan 

taustasignaalin ylitse. Taustasignaali on havaittavissa jokaisessa ajossa riippumatta siitä, onko 

näytteessä kohde-DNA:ta vai ei. Ct-arvo on siis toisin sanoen se määritetty arvo, jonka ylitse 

menevät tulokset ovat positiivisia. (Public Health Ontario, 2020.) 

 

Näytteen fluoresoiva signaali kasvaa nopeasti, mikäli näytteessä on kohde-DNA:ta. Fluoresoivan 

signaalin vahvuus on suoraan verrannollinen viruksen määrään näytteessä. Laitteen mitatessa 

fluoresoivaa signaalia, voidaan siitä piirtää kuvaaja, joka kasvaa eksponentiaalisesti, esimerkki 

kuvaajasta kuviossa 2. Ct-arvo on asetettu yleensä keskivaiheille kuvaajan käyrää. Testilaitetta 
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tai -kittiä kehitettäessä ja validoitaessa tulee määrittää LOD (limit of detection)-arvo. Se määrite-

tään laimentamalla näytettä, jonka pitoisuus tiedetään, niin pitkään että kohde-DNA:ta ei ole enää 

havaittavissa. Näin voidaan määrittää korkein ct-arvo eli cut off piste. Cut off piste on vähäisin 

fluoresoivan signaalin määrä, jonka mukaan näyte voidaan luotettavasti todeta positiiviseksi. 

(Public Health Ontario, 2020.) 

 

 

KUVIO 2. Esimerkki kuvaaja ct-arvosta. Vihreä viiva kuvaa cut off-pistettä, jonka alle jäävät tulok-

set ovat negatiivisia ja yli menevät positiivisia.  
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4 EVALUAATIO 

Evaluaatio tarkoittaa jonkin asian arviointia (Kotimaisten kielten keskus, 2022). Tämän opinnäyte-

työn tarkoituksena oli arvioida GenomEran uuden nelitestin testikitin soveltuvuutta in vitro- diag-

nostiikkaan potilaskäytössä. Lait ohjaavat myös lääkinnällisiä laitteita. Evaluaation tarkoituksena 

oli saada CE-merkintä uudelle testikitille, jotta se voidaan saattaa markkinoille. In vitro- diagnos-

tiikkaan tarkoitettuihin lääkinnällisiin laitteisiin sovelletaan IVD-direktiivin vaatimuksia. (Laki ter-

veydenhuollon laitteista ja tarvikkeista annetun lain muuttamisesta 720/2021.) 

 

Oleellista diagnostisia testijärjestelmiä evaluoitaessa on määrittää niiden spesifisyys eli tarkkuus 

ja sensitiivisyys eli herkkyys. Näitä kahta arvoa tutkittaessa on kuitenkin huomattava, että ne eivät 

anna täysin tarkkaa kuvaa RT-PCR menetelmästä, sillä ct-arvoa muuttamalla voidaan lisätä testin 

spesifisyyttä, jolloin sensitiivisyys laskee ja päinvastoin (Public Health Ontario, 2020). Spesifisyys 

ja sensitiivisyys voidaan laskea nelikenttätaulukosta, jossa sensitiivisyys määritellään niiden 

osuudeksi sairaista, jotka ovat saaneet positiivisen testituloksen ja spesifisyys niiden osuudeksi 

terveistä, jotka ovat saaneet negatiivisen testituloksen. Nelikenttätaulukon laskentakaava sensitii-

visyydelle on a/(a+b) ja spesifisyydelle d/(c+d). (Kuvio 3) (Uhari & Nieminen, 2014.) 

 

 

KUVIO 3. Kuvassa nelikenttätaulukko sensitiivisyyden ja spesifisyyden laskemiseksi. (Uhari, 

Nieminen, 2014.) 
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5 GENOMERA SARS-COV-2, FLU A/B+RSV 2.0 NELITESTI 

GenomEra CDX on Abacus Diagnostica Oy:n valmistama analyysilaitteisto, joka on tarkoitettu 

kliinisen laboratorion työhön. Sillä voidaan tutkia bakteereita, sekä virusten nukleiinihappoja reaa-

liaikaisen polymeraasiketjureaktion avulla. Laite koostuu integroidusta lämmitysjärjestelmästä ja 

aikaresoluutioisesta fluorometristä, sekä tietokoneesta, johon on asennettu GenomEra CDX:n 

laiteohjelmisto, jonka avulla laitetta ohjataan. Analyyseihin käytetään testilastuja, joiden sisällä 

ovat kaikki reagenssit kuivattuna. (Abacus Diagnostica 2022, 2.) 

 

GenomEra Sars-Cov-2, Flu A/B+RSV 2.0 yhdistelmätesti on Abacus Diagnostica Oy:n kehittämä 

testimenetelmä, jonka avulla voidaan testata vakavia ylähengitystieinfektioita aiheuttavia viruksia; 

Sars-Cov-2, influenssa A ja B, sekä RS-virusta. Yhdistelmätestin ensimmäinen versio kehitettiin 

vuonna 2020. Toinen versio yhdistelmätestistä kehitettiin, jotta testin ajoaikaa saataisiin lyhyem-

mäksi ja diagnosointia nopeammaksi. Näytteen valmistelua muutettiin myös käyttäjäystävällisem-

pään suuntaan. Yhdistelmätestin menetelmä perustuu RT-qPCR:n ja hydrolyysikoettimiin, joiden 

avulla voidaan havaita kullekin virukselle ominaiset geenisekvenssit. Näitä ovat Sars-Cov-2:n 

RNA-riippuvainen RNA polymeraasi (RdRP), influenssa A-matriisi (M), influenssa B-

hemagglutiniini (HA) ja RS-viruksen nukleotidikapseli (N) proteiinin geenit. Näyte suositellaan 

otettavaksi nenänielusta Copan eNAT- viruskuljetusputkeen, joka sisältää kuljetusnesteen, joka 

stabiloi viruksia ja ehkäisee muun muassa bakteerien kasvua. Muihin viruskuljetusputkiin kerätyt 

näytteet tulee laimentaa 1:1 eNAT:lla.  (Abacus Diagnostica 2022, 2.) 

 

Yhdistelmätesti sisältää sisäisen kontrollin (SPC), jonka avulla mitataan jokaisen testin toimivuut-

ta. SPC on tässä menetelmässä ihmisperäinen mRNA, jota esiintyy luontaisesti oikein kerätyissä 

näytteissä. SPC:n avulla varmistetaan, että näyte on kerätty oikein ja että sitä on riittävästi, sekä 

näytteen esikäsittelyohjeita on noudatettu. Mikäli analysointiprosessissa jonkin on mennyt vikaan, 

eikä minkään tutkittavan viruksen sekvenssejä tai SPC:tä ole havaittu monistuvan, antaa laite 

vastauksen PCR inhibition. Ulkoisen laadunvalvonnan, kuten esimerkiksi LabQualityn järjestämiin 

laaduntarkkailukierroksiin on suositeltavaa osallistua, mutta muutoin kontrollinäytteiden ajaminen 

on laboratoriokohtaista. (Abacus Diagnostica 2022, 8.) 
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5.1 Referenssimenetelmät 

Referenssimenetelminä toimivat Qiagenin QiaStat-Dx-analysaattori ja Cepheidin GeneXpert-

analysaattori. QiaStat-analysaattorin Respiratory Panel-testiin kuuluu Sars-Cov-2, influenssa A:n 

ja B:n sekä RS-viruksen lisäksi muitakin ylähengitystieinfektioita aiheuttavia viruksia ja bakteere-

ja. GeneXpert-analysaattorilla näytteet ajettiin GenomEra Sars-Cov-2, FLU A/B + RSV 2.0- testi-

kittiä vastaavalla Xpert Xpress Sars-Cov-2/Flu/RSV-testikitillä. Molemmat referenssimenetelmät 

käyttävät samaa RT-qPCR tekniikkaa, kuin GenomEra-analysaattorikin. Molempien referenssi-

menetelmien testitulokset olivat kvalitatiivisia. Laitevalmistaja Cepheid ilmoittaa GeneXpertin 

yhdistelmätestin tarkkuudeksi 100 % ja herkkyydeksi 97,9–100 % riippuen viruksesta. Qiagen 

ilmoittaa testikitin herkkyydeksi 85,1–100 % riippuen viruksesta. Tarkkuudeksi Qiagen ilmoittaa 

96,8–100 % riippuen viruksesta. (Qiagen 2020, 7, 51–54.) (Cepheid 2022, 3, 20.) 
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6 OPINNÄYTETYÖN TOTEUTUS 

Opinnäytetyön tarkoituksena oli kerätä tietoa yhdistelmätestillä analysoitavista viruksista Sars-

Cov-2, influenssa A ja B, sekä RS-viruksesta. Tietoa kerättiin myös testin RT-qPCR menetelmäs-

tä ja virologiasta. Opinnäytetyön tavoitteena oli suorittaa mahdollisimman laadukas evaluaatio, 

jonka avulla yhdistelmätestin herkkyyttä ja tarkkuutta voitiin arvioida. Suoritettu evaluaatio oli osa 

suurempaa evaluaatiokokonaisuutta, jota suoritettiin ympäri Eurooppaa. Opinnäytetyön tutkimus-

kysymyksiä olivat:  

 

1.Onko GenomEra Sars-Cov-2, Flu A/B + RSV 2.0 yhdistelmätesti riittävän tarkka ja herkkä poti-

lasnäytteiden testaamiseen 

2.Mikä on yhdistelmätestin herkkyys ja tarkkuus  

3.Onko yhdistelmätestin versio 2.0 kehittynyt ensimmäisestä versiosta ja jos on, niin miten. 

 

6.1  Opinnäytetyön toiminnallinen osuus 

 

Evaluaatiotestaus suoritettiin NordLab Rovaniemen mikrobiologian laboratoriossa keväällä 2022. 

Evaluaatiota varten Abacus Diagnostica Oy lähetti GenomEra-analysaattorin ja siihen yhdistelmä-

testin 2.0 version laiteohjelmiston asennettavaksi. Myös yhdistelmätestikitit toimitettiin evaluaatio-

ta varten. Ennen evaluaation aloittamista järjestettiin etäperehdytystilaisuus, jossa käytiin läpi 

ohjeistukset näytteen esikäsittelyyn ja tietojen keräämiseen. Evaluaation tiedot kerättiin Abacus 

Diagnostican toimittamaan Excel-taulukkoon. NordLabin opinnäytetyönohjaaja toimitti Abacus 

Diagnosticalle myös GenomEran tuottaman raakadatan testeistä, sekä QiaStatilla ja GeneXpertil-

lä analysoitujen näytteiden Ct-arvot.  

 

Testauksen referenssinäytteinä käytettiin potilasnäytteitä, jotka oli analysoitu QiaStatilla ja tämän 

jälkeen säilötty -80 asteessa. Näytteiden säilöntäaika otettiin huomioon kirjattaessa evaluaation 

tuloksia. Potilasnäytteiden käyttämiseen ei tarvittu näytteitä luovuttaneiden potilaiden lupaa, sillä 

henkilötietoja ei käsitelty. GenomEra Sars-Cov-2, Flu A/B + RSV 2.0 negatiivisia sekä positiivisia 

tuloksia verrattiin QiaStatilla ja GeneXpertillä aiemmin saatuihin tuloksiin.  
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6.1  Aineiston kerääminen 

 

Näytteet evaluaatiotestausta varten saatiin NordLab Rovaniemen mikrobiologian laboratoriosta. 

Positiivisten influenssa näytteiden saatavuudessa oli ongelmia, joten evaluaatiota varten valittiin 

100 positiivista Sars-Cov-2 ja RS-virus näytettä, 50 kumpaakin. Positiivisia vertailunäytteitä oli siis 

50 Sars-Cov-2:ta ja 50 RS-virusta. Negatiivisia vertailunäytteitä oli 100 influenssa A ja B-näytettä, 

sekä 50 Sars-Cov-2 ja 50 RS-virusta.  

 

Näytteet oli analysoitu QiaStat- ja GeneXpert-analysaattoreilla, jonka jälkeen ne oli säilötty -80 

asteen lämpötilassa. Vanhimmat näytteet olivat kuusi kuukautta vanhoja. Kaikki näytteet oli kerät-

ty pumpulipuikolla nenänielusta Copan UTM nimisiin viruskuljetusputkiin. UTM-

viruskuljetusputken säilytysneste sisältää viruksia stabiloivia proteiineja, bakteerien ja hiivojen 

kasvua estäviä antibiootteja sekä puskuriliuosta, joka pitää pH-arvon neutraalina. Viruskuljetus-

putki säilyy + 2–25 asteen lämpötilassa 72 tuntia, jonka jälkeen sitä voidaan säilyttää -70 astees-

sa tai kylmemmässä. (Copan 2021, 2–3.) GenomEra Sars-Cov-2, Flu A/B + RSV 2.0 yhdistelmä-

testillä voidaan analysoida näytteitä, jotka ovat kerätty viruskuljetusputkiin ja säilytetty +2–8 as-

teen lämpötilassa korkeintaan 96 tuntia. Tätä pidempään säilytetyt näytteet tulee pakastaa vähin-

tään -70 asteen lämpötilassa. (Abacus Diagnostica 2022, 5.)  

 

6.1  Näytteiden esikäsittely ja analysointi 

 

Näytteiden käsittelyä ja tulosten taulukointia varten näytteet merkattiin juoksevalla numeroinnilla 

1–100. Ensimmäiset 50 näytettä olivat RSV positiivisia ja seuraavat 50 olivat Sars-Cov-2 positiivi-

sia. Tämä helpotti näytteiden mahdollista uudelleen analysointia ja selkeytti tulostaulukkoa.  

 

Evaluaatiota varten tarvittavat näytteet olivat kerätty omiin telineisiinsä -80 asteiseen pakkaseen. 

Näytteiden annettiin sulaa biosuojakaapissa tunti ennen näytteen esikäsittelyä. Analysoinnin jäl-

keen näytteitä säilytettiin +4 asteisessa jääkaapissa siihen asti, kunnes tulokset olivat valmistu-

neet ja NordLabin opinnäytetyönohjaaja oli tarkistanut kunkin näytteen referenssimenetelmän ct-

arvon. Tämän jälkeen näytteet kuljetettiin takaisin -80 asteen pakkaseen. Kaikissa näytteen käsit-

telyn vaiheissa noudatettiin aseptista työtapaa pitämällä suojaesiliinaa ja suojakäsineitä. Kaikki 

työvaiheet suoritettiin biosuojakaapissa Abacus Diagnostican antamia ohjeita tarkasti noudattaen. 

Näytteet käsiteltiin ja analysoitiin neljän näytteen sarjoissa, joten näytteiden käsittelyssä nouda-

tettiin tarkkaa ja järjestelmällistä työskentelyä kontaminaatioiden välttämiseksi. Näytesarjojen 
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tulokset tulostettiin ja säilöttiin kansioon, jonka jälkeen tulokset siirrettiin Abacus Diagnostican 

Excel-taulukkoon. 

 

Näytteiden esikäsittely aloitettiin valmistelemalla uuttoputkia kunkin päivän tarpeeseen nähden. 

Uuttoputkien valmistelu aloitettiin merkitsemällä korkkeihin tussilla merkit, joiden avulla tiedettiin, 

miten päin putket laitetaan sentrifuugiin. Tämän jälkeen korkkeihin tehtiin reikä testikitin pakkauk-

sen mukana tulevalla lävistimellä, jotta putkiin ei kehittyisi tyhjiötä sentrifugoinnin aikana. Tämän 

jälkeen uuttoputken sisällä oleva liuos sekoitettiin napauttamalla putkea, jonka jälkeen putken 

alaosa katkaistiin ja putki laitettiin puhtaan eppendorfputken sisään. Tämän jälkeen uuttoputket 

sijoitettiin sentrifuugiin niin, että korkkeihin merkatut kohdat osoittivat ulospäin sentrifuugin kes-

kustasta. Putkia sentrifugoitiin minuutin ajan 1000 g nopeudella, jonka jälkeen uuttoputket laitet-

tiin näyte-eluutioputkien sisälle ja jäteputkina toimineet eppendorf-putket hävitettiin. Valmiiksi 

esikäsitellyt uuttoputket säilyivät käyttökelpoisina 8 tuntia huoneenlämmössä ja viisi vuorokautta 

jääkaappilämpötilassa (Abacus Diagnostica 2022, 4).  

 

 

KUVIO 4. Kuvasarja uuttoputkien esikäsittelystä. (Abacus Diagnostica 2022, 4.) 

 

 

Uuttoputkien esikäsittelyn jälkeen siirryttiin varsinaisen näytteen esikäsittelyyn. Evaluaatiossa 

käytettävät näytteet oli kerätty Copanin UTM-viruskuljetusputkiin, joten näytteestä tuli tehdä 1:1 

laimennos Copanin eNAT-säilytysnesteeseen. Copan eNAT-säilytysnestettä pipetoitiin 90 µl 

neljään puhtaaseen juoksevalla numeroinnilla numeroituun eppendorfputkeen, jonka jälkeen kor-
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kit suljettiin. Näytteitä sekoitettiin juuri ennen pipetointia vortexilla viiden sekunnin ajan, jonka 

jälkeen näytettä pipetoitiin 90 µl näytenumeroa vastaavaan eppendorfputkeen. Korkki suljettiin 

heti pipetoinnin jälkeen. Näyteliuosten annettiin seisoa minuutin ajan, jonka jälkeen ne sekoitettiin 

vortexilla. Tämän jälkeen näyteliuokset pipetoitiin yksi kerrallaan numeroitujen eluutioputkien 

sisälle laitettuihin uuttoputkiin. Näyteliuosta pipetoitiin 90 µl uuttoputkeen tehtyyn reikään. Pipe-

tointi tuli suorittaa kohtisuoraan uuttoputken korkkiin nähden ja hitaasti, jotta pipetoitava näyte ei 

kupli korkin reiästä ulos. Tämän jälkeen putket sijoitettiin sentrifuugiin kuten aiemminkin, korkkei-

hin merkatut kohdat ulospäin sentrifuugin keskustasta. Putkia sentrifugoitiin minuutin ajan 1000 g 

nopeudella, jolloin näytteestä saatiin erotettua virusten nukleiinihapot eluutioputken pohjalle.  

 

Näytteiden pipetoiminen eluutioputkesta testikasetille tuli suorittaa tarkasti ja nopeasti, joten kaik-

ki edellä mainitut vaiheet oli täytynyt suorittaa loppuun asti tarkasti kaikkien neljän ajettavan näyt-

teen osalta. Aikaa näytteiden pipetoimiseen ja analyysin aloittamiseen oli kolme minuuttia, lähtien 

ensimmäisen näytteen pipetoinnista testikasetille. Näytteet säilytettiin numerojärjestyksessä teli-

neessä ja vain yhtä näytettä käsiteltiin kerrallaan korkki auki. Näytettä pipetoitiin käänteisellä 

menetelmällä 35 µl kohtisuorassa testikasetin kaivoon, jonka jälkeen luukku suljettiin. Mikäli pipe-

toinnin yhteydessä testikasetin kaivoon pääsi ilmakuplia, piti pipetointi aloittaa alusta uudelle tes-

tikasetille. Kun kaikki näytteet oli pipetoitu, asetettiin testikasetti GenomEra laitteeseen ja aloite t-

tiin analyysi.  

 

 

KUVIO 5. Kuvasarja muussa kuin eNAT-säilytysmediumissa olevalle näytteen esikäsittelylle. 

(Abacus Diagnostica Oy 2022, 5.) 

 

 

Yhden näytesarjan ajaminen kestää noin 50 minuuttia. Analysaattori antaa näytteistä kvalitatiivi-

sen tuloksen. Positiivista testitulosta kuvaa +-merkki ja punaisella oleva teksti ”POSITIVE”. Nega-

tiivista testitulosta kuvaa – merkki ja vihreällä oleva teksti ”NEGATIVE”. Tulos, jonka edessä on ?-



  

21 

merkki ja oranssilla oleva teksti ”BORDERLINE” kuvaa tulosta, joka on epäluotettava. Tällöin 

tulos on raja-arvon alapuolella, mutta amplifikaatiokäyrä on epälineaarinen. Tämä voi johtua siitä, 

että tutkittavaa virusta ei ole näytteessä riittävästi tai näytteessä on inhibiittoreita, jotka ovat estä-

neet virussekvenssin monistumisen. Muita analysaattorin ilmoittavia tuloksia voivat olla ”PCR-

INHIBITION”, ”FAILED” tai ”Run failed”. ”PCR-INHIBITION”- tulos tulee tilanteessa, jossa analy-

saattori ei ole havainnut mitään tutkittavista viruksista eikä SPC:tä eli sisäistä kontrollia. ”Failed”-

tulos johtuu tilanteesta, jossa näyte ei ole yhteensopiva analyysimenetelmän kanssa tai testika-

setin kuivatuissa reagensseissa on vikaa. ”Run failed”- tulos johtuu laitteen toimintahäiriöstä, 

jolloin mitään tuloksia ei ole saatavilla. (Abacus Diagnostica Oy 2022, 6.) 

 

Kvalitatiivinen tulos koostuu laiteohjelmiston keräämistä tiedoista, joita ovat PCR-monistuksen 

käyrä, testikitin eränumero spesifi cut-off arvo ja Ra-arvo (eng. Amplification ratio), jota käytetään 

arvioimaan PCR-reaktion voimakkuutta. Mikäli Ra-arvo ylittää cut-off arvon, on tulos yleensä 

positiivinen, mutta näin ei aina ole. Mikäli Ra-arvo jää cut-off arvon alapuolelle, mutta monistus-

käyrä on epälineaarinen, saadaan tulos ”BORDERLINE”. Samoin tulos ”NEGATIVE” saadaan, 

mikäli monistuskäyrä on lineaarinen ja ylittää cut-off arvon. Ra-arvoa ei siis voida käyttää määräl-

lisenä indikaattorina. Kvalitatiivisen tuloksen lisäksi laiteohjelmisto laskee positiivisten tulosten ct-

arvon yhden desimaalin tarkkuudella. Ct-arvo kuvaa montako PCR-sykliä on ajettu, kunnes mo-

nistettava virussekvenssi on havaittu. Positiivisten tulosten ct-arvot ovat aina välillä 10.0–44.0 ja 

muiden tulosten ct-arvo ilmoitetaan 0.0. (Abacus Diagnostica Oy 2022, 7).  
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7 EVALUAATION TULOKSET 

Evaluaatiotestaussarjassa ajettiin 50 positiivista RS-virusnäytettä, joista 17 oli aiemmin ajettu 

QiaStat-analysaattorilla ja loput 23 GeneXpert-analysaattorilla. Toiset 50 näytettä olivat Sars-

Cov-2 positiivisia ja niistä 5 oli ajettu QiaStat-analysaattorilla ja 45 GeneXpert-analysaattorilla. 

GenomEra-analysaattorilta saatuja tuloksia verrattiin referenssimenetelmien antamiin tuloksiin ja 

mikäli ne eivät täsmänneet, toistettiin analyysi uudestaan. Yhteensä analyysejä tehtiin 111 kappa-

letta.  

 

Rs-virus näytteiden osalta saatiin 42 oikeaa positiivista tulosta ensimmäisellä analyysikerralla. 

Vääriä negatiivisia tuloksia tuli kuusi, joista kahdesta saatiin oikea positiivinen tulos uusinta-

analyysin jälkeen. Kaksi tulosta oli ”Failed” ja ”BORDERLINE”, yksi kumpaakin, joista molemmis-

ta saatiin oikea positiivinen tulos uusinta-analyysissä. Sars-Cov-2 osalta oikeiden positiivisten 

tulosten määrä oli 47 ensimmäisellä analyysikerralla. Vääriä negatiivisia tuloksia tuli kaksi, josta 

toinen oli ensimmäisellä analyysikerralla ”Failed” ja toisesta saatiin uusinta analyysissä oikea 

positiivinen. Yksi näyte oli sekä RSV, että Sars-Cov-2 positiivinen, josta tulokseksi saatiin Sars-

Cov-2 osalta negatiivinen ja RS-viruksen osalta positiivinen molemmilla analyysikerroilla. Näyttei-

den uusinta-analyysit toteutettiin noudattamalla samoja ohjeita kuin ensimmäiselläkin analyysiker-

ralla. Kaikki näytteet olivat influenssa A:n ja B:n osalta negatiivisia, joten niiden osalta saatiin 

kustakin 100 oikeaa negatiivista. Kuviossa 6 esitetään tulokset ennen uusinta-analyysien teke-

mistä.  

 

 

KUVIO 6. Pylväskaavio evaluaation ensimmäisen analyysikierroksen tuloksista.  
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Testin herkkyyttä ja tarkkuutta voidaan arvioida nelikenttätaulukon avulla. Taulukkoon 1 on mer-

kitty vain ensimmäisen analyysikierroksen tulokset, joista GenomEralla saatiin 89 oikeaa positii-

vista ja 8 väärää negatiivista, joiden lisäksi kolme ”Failed” tulosta. Oikeita negatiivisia tuloksia oli 

300. Nelikenttälaskentataulukon mukaan testisarjalle saatiin tarkkuudeksi 100 % ja herkkyydeksi 

91,7 %. Herkkyyden laskemisessa ei huomioitu kolmea tulosta, jotka olivat ”Failed”.  

 

 

TAULUKKO 1. GenomEra:n herkkyyden ja tarkkuuden laskeminen nelikenttätaulukossa.  

 GenomEra pos GenomEra 

neg/(Failed) 

Näytteitä yhteensä 

Referenssi pos 89 8 (3) 100 

Referenssi neg 0 300 300 
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8.  POHDINTA 

 

Opinnäytyön tarkoituksena oli selvittää, onko GenomEra Sars-Cov-2, Flu A/B +RSV 2.0 riittävän 

tarkka sekä herkkä potilasnäytteiden ajamiseen. Samalla arvioitiin testikitin käyttäjäystävällisyyttä 

ja kehitystä testikitin ensimmäiseen versioon verrattuna. Evaluaation päätyttyä Abacus Diagnosti-

ca Oy ilmoitti saaneensa CE-merkinnän testikitille, eli sen tarkkuus ja herkkyys oli riittävä potilas-

näytteiden ajamiseen. Evaluaation suorittaja koki näytteiden esikäsittelyn liian monivaiheisena ja 

hitaana päivystyslaboratorion toimintaan. Testikitin ensimmäiseen versioon verrattuna uusi versio 

vaikutti monimutkaisemmalle käyttää. Testin analysointiaika analysaattorilla on riittävän nopea 

verrattuna referenssimenetelmiin. Evaluaation suorittaja arvioisi GenomEra Sars-Cov-2, Flu A/B 

+ RSV 2.0 sopivan pienten aluelaboratorioiden käyttöön.  

 

Analyysijärjestelmien jatkuva kehittyminen on tärkeää terveydenhuollon toiminnan kannalta. No-

peammat ja tarkemmat analyysitulokset helpottavat kuormittuneen terveydenhuollon toimintaa ja 

takaavat potilaalle oikean hoidon aloittamisen lyhyemmällä aikataululla. Myös testien laaja saata-

vuus eri toimittajilta on tärkeää.  

 

Huoltovarmuus tarkoittaa kykyä selviytyä erilaisissa häiriötilanteissa siten, että toiminta jatkuisi 

mahdollisimman häiriöttömästi ja ilman erityisiä järjestelyitä. Huoltovarmuus on monen osatekijän 

summa ja sitä voidaan ennalta parantaa esimerkiksi arvioimalla riskejä ja tekemällä tarvittavia 

toimenpiteitä häiriötilanteiden varalle. (Huoltovarmuuskeskus, 2023.) Koronapandemian aikana 

myös terveydenhuollon laboratorioiden huoltovarmuus korostui, sillä tavaroiden toimituksessa ja 

raaka-aineiden saamisessa oli häiriöitä. Huoltovarmuuden takaamiseksi, tulisi jatkossakin kehit-

tää sekä uusia testikittejä, että uusia versioita jo olemassa olevista ja evaluoida niitä potilaskäyt-

töä varten.  
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