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Kaasaegse klassikaliste epidemioloogia, sealhulgas vdhiepidemioloogia, iilesandeks
on haiguse esinemissageduse ning levimuse kindlakstegemine populatsioonis ja
pohjusliku seose identifitseerimine etioloogilise faktori ja haigestumise vahel, mille
alusel on voimalik riski kvantitatiivselt hinnata. Just epidemioloogiliste uuringutega
on saadud informatsiooni véhitekke pohjuste ja riskifaktorite kohta inimesel.
Korralikult 1dbi viidud epidemioloogiline uuring on siiani ainus vahend hindamaks
soeluuringute, ravi ning riiklike vahitorje programmide efektiivsust. Sel meetodil on
aga terve rida piiranguid, mis tulenevad kantserogeneesi kui protsessi keerulisusest,
tema mitmeastmelisusest ja pikast peiteajast, samuti vahkkasvaja bioloogilisest
heterogeensusest. Need puudused on vdike tundlikkus norga voi mitmikekspositsiooni
korral; kaudne, sageli retrospektiivne ekspositsiooni hindamine; suured
uurimisrithmad ja raskused kontrollriihmade moodustamisel; voimalus riski hinnata
populatsiooni, mitte indiviidi tasemel, mis omakorda seab piirangud interventsioonile
ja 16puks, traditsioonilise epidemioloogia meetodid ei voimalda selgitada, millised
bioloogilised mehhanismid on viinud konkreetse kasvaja tekkele.

Kantserogeneesi molekulaarsete aluste véljaselgitamine on andnud uue voimaluse
nendest puudustest {ilesaamiseks, kombineerides tundlikud laboratoorsed meetodid
epidemioloogilistesse uuringutesse. Molekulaarepidemioloogia on seotud
biomonitooringu ja biomarkeritega, mis voimaldavad biokeemilisel, molekulaarsel
voi siis raku ja koe tasemel hinnata ekspositsiooni spetsiifilisust ja ulatust ning algavat
patoloogilist protsessi, teha kindlaks indiviidi risk enne haiguse kliinilist avaldumist
ning voimaldada sellega spetsiifilist, staadiumile vastavat interventsiooni.
Molekulaarepidemioloogia esmaiilesandeks on riski hindamine indiviidi tasemel;
tapse ekspositsiooni mddramine, mootes rakkudes transformatsiooniga seotud
geneetilisi ja epigeneetilisi muutusi; individuaalse périliku v6i omandatud tundlikkuse
tuvastamine. Vdahemtéhtis ei ole ka voimalus varaseks molekulaarseks diagnostikaks,
kasvajate tiipiseerimiseks ning ravi individualiseerimiseks.

Biomarkerite kasutamine epidemioloogias soltub uuringu eesmargist (kontrollitavast
hiipoteesist) ning laboratoorse meetodi sobivusest massilisel skriinimisel. Markerite
valikul on olulised jargmised kriteeriumid: nad peavad peegeldama kantserogeneesi
kindlat bioloogilist staadiumi, vastama ekspositsioonile, olema piisavalt spetsiifilised
ja tundlikud véikeste mdjurite korral, olema reprodutseeritavad teistes kohortides
samade tingimuste korral, omama kindlat vdartust riski hindamisel.

Biomarkerite kasutamine ei sea piiranguid epidemioloogilisele uuringukavandile. Nad
on rakendatavad traditsioonilistes kohort- ja juht-kontrolluuringutes, arvestades
piisavat statistilist joudu ja diget matemaatilist mudelit andmet66tluses. Kiill aga
lisanduvad molekulaarepidemioloogia korral spetsiifilised transitoorsed uuringud,
mille kdigus hinnatakse laboratooriumis véljatdotatud voi loomkatsetes leitud
markerite spetsiifilisust ja tundlikkust inimesel, nende stabiilsust ja
reprodutseeritavust ning rakendamise voimalust populatsiooniuuringutes.
Molekulaarepidemioloogiliselt on voimalik 1dbi viia ka juht-juhtuuringuid, aga samuti



juht-kontrolluuringuid prospektiivses kohordis. Need uuringud voimaldavad tuvastada
spetsiifilist seost markeri ja haigestumise ning ravi vahel. Biomarkerite kasutamine
suurendab oluliselt vahiepidemioloogia vGimalusi, taset ja statistilist joudu, aitab
vdhendada kohortite suurust ning liihendada jélgimisperioodi, aga samuti voimaldab
vajadusel alustada riskiriihmades digeaegset interventsiooni.



