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Geenimuotoja on tullut sekd lannesta etta idasta — melkoisten vaestopullonkaulojen lapi

Mista suomalaisten perima on peraisin?

Laaketieteellisen genetiikan tutkimuksissa suomalaista vaestda on usein kutsuttu isolaatiksi ja homogee-
niseksi. Kumpikaan ei ole varsinaisesti totta. Nyky- ja muinais-DNA-tutkimukset ovat selvdsti osoittaneet,
ettd tdnne on tullut vaked geeneineen eri ilmansuunnista kautta vuosituhansien. Niinpa meilla on
perimdd enimmdkseen ldnnestd mutta kymmenisen prosenttia myds kaukaa idastd; sitd on saatu niin
jadkaudenjalkeisiltda metsastdja-kerdilijoilta, nuorakeraamikoilta, varhaisilta maanviljelijoilta kuin prons-
sikauden Siperiastakin. Suomalaisten geneettista omaleimaisuutta korostaa se, ettd Suomessa pieni
vakiluku ja erilaiset pullonkaulailmiot ovat johtaneet geneettiseen satunnaisajautumiseen, joka on
heilautellut monien geenimuotojen yleisyyksia muuhun Eurooppaan verrattuna. Myds Suomen sisélla
kulkee poikkeuksellisen vahva geneettinen jakolinja ldntisen ja itdisen — tai lounaisen ja koillisen —

Suomen valilla.

uomalaiset ovat vikilukuunsa nihden yksi

maailman geneettisesti tutkituimmista

vaestdistd. Osa tutkimuskiinnostuksesta
on kohdistunut suomalaisten populaatioraken-
teeseen ja sen syntyyn, osa timin rakenteen
hyodyntimiseen lddketieteellisessd genetiikas-
sa, esimerkiksi tauteihin ja muihin ominaisuuk-
siin vaikuttavien geenien kartoituksessa. Nama
tutkimukset ovat pikkuhiljaa kerryttineet run-
saasti tietoa suomalaisten geneettisestd viesto-
historiasta: mistd ja milloin viked on muutta-
nut Suomeen ja Suomen sisalla.

Arkeologisten 16ytojen perusteella tiedetdin,
ettd ensimmadiset asukkaat saapuivat nykyisen
Suomen alueelle pian jidkauden jilkeen, run-
saat kymmenentuhatta vuotta sitten. Sittemmin
tinne on saapunut vaikutteita eri aikoina ja eri
ilmansuunnista, muun muassa kampakeramiik-
ka kaakosta noin kuusituhatta vuotta sitten ja
nuorakeramiikka eteldstd vajaat viisituhatta
vuotta sitten. Suomi on pitkddn sijainnut itdi-
sen ja lantisen vaikutuspiirin rajalla: esimerkik-
si pronssikaudella (alkaen 3700 vuotta sitten)
eteld- ja ldnsirannikon arkeologiset yhteydet
suuntautuivat Skandinaviaan, sisimaasta puo-
lestaan itddn pdin. Rautakaudella (alkaen 2 500

1247

vuotta sitten) ja keskiajalla (noin 500-800
vuotta sitten) kanssakidyminen maantieteellis-
ten naapurien kanssa tiivistyi entisestian (1).

Muinais-DNA paljastaa
vaestoliikkeet

Arkeologisesta esineldytbaineistosta on suh-
teellisen vaikeaa sanoa tarkasti, mihin kaikkiin
arkeologisiin kulttuurivaikutteisiin on liittynyt
viestoliikkeitd ja onko Suomen alueella val-
linnut asutusjatkuvuus ensiasuttajista lihtien.
Esineet voivat nimittdin kulkea kaupankéynnin
mukana ja kulttuuriset ideat leviti my6s ilman
ihmisten laajamittaisia muuttoliikkeitd. Viesto-
liikkeitd eli geenivirtaa pystytdin kuitenkin tut-
kimaan muinais-DNA:sta, jota voidaan eristdd
arkeologisista luista, hampaista ja muista ihmis-
jaannoksistd. Sen perusteella nahdddn suoraan,
millainen perimi tietyssd paikassa tiettyyn ai-
kaan eldneilld ihmisilld on ollut ja missd maarin
viestdjen geneettinen koostumus on vaihdellut
aikojen saatossa.

Suomesta muinais-DNA:ta on tutkittu vasta
vihin, silld tutkimuksia rajoittaa se, ettd Suo-
men happamassa maaperdssi luuaines siilyy
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KUVA 1. Suomen ja lahialueen muinais-DNA-tutkittujen yksiléiden l6ytopaikat (12,33). Harmaalla neliolla mer-
kityista kohteista on tutkittu vain ditilinjoja ja muista kohteista yksildiden koko perimda. Symbolien véri kuvaa
kohteen ikda. Isommat, mustareunaiset symbolit vastaavat KUVAN 2 yksildiden symboleita.

huonosti (paitsi palaneet luut, joissa puolestaan
ei ole DNA:ta jiljelld). Niinpd Suomesta ei juu-
rikaan 16ydy yli kaksituhatta vuotta vanhaa luu-
materiaalia, tuhat vuotta vanhaakin vain vihan.
Tutkimustilanne voi kuitenkin parantua, jos
tulevaisuudessa pystytddn eristimain DNA:ta
muistakin lahteistd kuin luista. Muun muassa
kivikaudella liimana kdytetty koivuntuohiterva,
purupihka, on tissd suhteessa lupaava vaihto-
ehto: sitd on aikanaan pehmitetty suussa pu-
reskelemalla, ja Skandinaviassa purupihkoista
on jo pystytty eristimdin niiden pureskelijan
syljessa ollutta, tuhansia vuosia vanhaa DNA:ta
(2,3).

Lisavalaistusta lahialueiden
muinais-DNA:sta

Tietoa Suomen varhaisista asutusvaiheista voi-
daan saada vilillisesti my6s naapurialueilta, joil-

E. Salmela

la muinais-DNA-aikasarja ulottuu kauemmas
menneisyyteen (KUVA1). Varhaisin Suomen
lihialueilta geneettisesti tutkittu muinaisyksilo
on yli kahdentoistatuhannen vuoden takaa Ar-
kangelin alueelta Vengjiltd. Perimiltidn timi
yksil6 edustaa niin kutsuttuja itieurooppalaisia
metsistiji-keriilijoita (EEHG), joita on 18y-
detty my6s muun muassa Karjalasta ja Volgan
seudulta Samarasta (4). Baltian varhaisimmat
tutkitut yksilot puolestaan ovat geneettisesti 13-
hinni niin kutsuttuja linsieurooppalaisia met-
sdstdji-keriilijoitai (WEHG), joita on l6ydetty
nimensad mukaisesti laajalta alueelta jadkauden-
jilkeisessd Lansi-Euroopassa (KUVA 2) (S).
Kampakeraamisen kulttuurin saapuminen
Baltiaan levitti EEHG-perimid aiempaa lin-
nemmis, nuorakeramiikka puolestaan toi alu-
eelle kaakon suunnasta uudenlaista perimai-
tyyppid, joka muistutti Volgogradin seudulla
muodostuneen jamnaja-kulttuurin aropaimen-
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KUVA 2. Suomen ja lahialueen muinaisyksildiden seka nykyisten pohjoiseuraasialaisten geneettinen vertailu.
Kukin symboli eli yksilo on vérjatty alkuperdnsa mukaisesti, ja symbolien viliset etdisyydet kuvaavat yksildiden
geneettisia etdisyyksia toisistaan. Kuva perustuu padkomponenttianalyysiin (PCA), jota kdytetaan moniulotteis-
ten datojen tiivistamiseen helpommin kuvattaviksi. Painotus korostaa niitéd geneettisia tekijoita, jotka erottelevat
nykyvdestdja toisistaan. Alakuvassa nékyy nyky-yksildiden jakauma Keski- ja Pohjois-Euraasian laajuisesti seka
siitd tarkennettuun ylakuvaan rajattu alue. Suomen sukukielia puhuvat yksilét on merkitty alakuvaan mustalla,
muut harmaalla. Yldkuvan muinaisyksildiden symbolit vastaavat KUVAN 1 karttaa. "WEHG muu” -merkityt mui-
naisyksilot ovat Saksasta, Ranskasta, Italiasta, Espanjasta, Irlannista, Puolasta, Luxemburgista ja Isosta-Britanni-
asta (34).

tolaisten perimii (6-8). Baltiaan saakka ei sen  alkaen maanviljelyksen levidmisen myoti; Bal-
sijaan yltinyt se aiempi perimityyppi, joka  tiaan maanviljelys — ainakin karjanhoito — saa-

levisi laajalti muualle Eurooppaan Anatoliasta  pui nuorakeramiikan mukana.
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Varhaisella pronssikaudella (noin 3500
vuotta sitten) Kuolan niemimaalla nihtiin jil-
leen uudenlainen perimisekoitus: noin puolet
EEHG-perimdi ja toinen puoli hyvin itiistd,
nykysiperialaisten nganasanien nikoistd peri-
mii (9). Vastaava siperialaistyyppinen perima-
komponentti on saapunut Viroon vasta selvisti
myShemmin, rautakaudella 800 eaa. alkaen,
yhti aikaa suomensukuisen kielimuodon kans-
sa (10). Sielld sen osuus ei suurentunut kuin
muutamaan prosenttiin.

Jos Viron muinais-DNA:ta verrataan suoma-
laisiin, Viron keskiaikaiset yksilot ovat ldhem-
pénd nykysuomalaisia kuin pronssi- tai varhais-
rautakautiset yksil6t — tai kuin edes nykyviro-
laiset (11). Tulos viittaa siihen, etti Virosta on
tullut viked Suomeen varhaisen rautakauden ja
keskiajan valilld. Ajankohta tismai hyvin kieli-
tieteen kasitykseen suomen kielen varhaismuo-
don saapumisesta Suomeen.

Enta mita tapahtui Suomessa?

Muinais-DNA-tutkimukset ovat siis osoitta-
neet, ettd Suomen lihialueilla — erityisesti Bal-
tiassa, mistd néytteitten aikasarja on kattavin —
geneettistd viestohistoriaa ovat luonnehtineet
lukuisat muuttoliikkeet ja geeniston radikaali-
kin vaihtelu. Koska samat arkeologiset vaikut-
teet ovat usein ulottuneet Suomeen saakka, ei
liene liioiteltua olettaa, etta ainakin osa niiden
mukana kulkeneista perimityypeistd on saapu-
nut my6s meille, vaikka arkeologisten kulttuu-
rien suoraviivaisessa samaistamisessa geneetti-
siin populaatioihin pitaikin olla varovainen.
Suomen alueelta on toistaiseksi julkaistu
muinais-DNA-tutkimus noin sadan vaina-
jan mitokondrio-DNA:n haploryhmistd eli
ditilinjoista rautakaudelta uudelle ajalle seki
perimiénlaajuisia tuloksia viidestd Levinluh-
dan vesihaudan vainajasta Eteld-Pohjanmaalta
(9,12,13). Jo rautakautisissa ja varhaiskeskiai-
kaisissa ditilinjoissa nakyy mielenkiintoisesti
varsin selvd ero Itd- ja Lansi-Suomen vililla,
kuten nykyaankin nihdaan (12). Levinluhdan
rautakautisista vainajista nelji puolestaan muis-
tutti perimiltddn varsin liheisesti nykysaame-
laisia (9,13). Tami tdsméd hyvin historiallisen
kielitieteen tietoon siitd, etti saamelaiskielten

E. Salmela

varhaismuotoa on aiemmin puhuttu jokseenkin
koko Suomen alueella, mutta se ei toki sellaise-
naan todista levinluhtalaisia saamelaiskielen

puhuyjiksi.

Nykysuomalaisten perima on
yhdistelma eri tahoilta

Koska muinais-DNA-tutkimus on vield hyvin
uutta ja sen ajallinen kiytettdvyys Suomessa
toistaiseksi rajallinen, pddosa tiedoistamme
Suomen geneettisestd viestohistoriasta perus-
tuu yhd nykyviestostd tehtyihin tutkimuksiin.
Laskennallisten analyysien ja mallinnusten
avulla on mahdollista tehdd myos nykyaineis-
tosta padtelmid siitd, miten Suomen nykyinen
geneettinen rakenne on aikojen saatossa muo-
dostunut, ja tuoreet muinais-DNA-tulokset
ovat auttaneet tarkentamaan nditd paitelmia.

Kun nykysuomalaisten perimidi on mallin-
nettu eri muinaisviestojen pohjalta, se on niyt-
tanyt neljan perimakomponentin yhdistelmailti
(9,14). Suurin osa nykysuomalaisten perimisti
(eri analyysien mukaan noin 49-57 %) muis-
tuttaa mallinnusten mukaan nuorakeraamik-
koja — tai geneettisesti varsin samannakoisid
jamnaja-paimentolaisia (KUVA 3). Paikallisia
metsistdja-kerailijoitd muistuttavaa perimédi on
suomalaisissa saman verran tai hieman vihem-
min (15-18 %) kuin Euroopan varhaisia maan-
viljelijéitd muistuttavaa (16-27 %). Neljis ja
pienin komponentti (8-10 %) puolestaan on
itdistd, nykysiperialaisia muistuttavaa ainesta.
Tillainen tulos ei kuitenkaan tarkoita, ettd 15 %
nykysuomalaisten perimistd olisi ollut nailld
main jddkaudenjilkeisisti metsastdja-keraili-
joistd asti ja 50 % olisi tullut nuorakeraamik-
kojen my6td, vaan osa ndistd komponenteista
on voinut tulla meille myShempien muuttajien
mukana - esimerkiksi rautakauden Virosta, jos-
sa molempia oli runsaasti (10).

Tami komponenttikoostumus on suomalai-
silla varsin samanlainen kuin virolaisilla ja bal-
teilla; vain siperialaistyyppistd komponenttia
on Baltiassa vihemmin, 0-5 % (9,14). Lin-
si- ja Keski-Eurooppaan sekd Skandinaviaan
verrattuna Suomessa (ja Baltiassa) on pienem-
pi osuus varhaisten maanviljelijoiden perimi-
komponenttia (Kuva 3) ja enemman metsas-
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KUVA 3. Eurooppalaisvéestdjen geneettinen koostumus (9). Vdrit kuvaavat neljan periméakomponentin osuuk-
sia valikoiduissa eurooppalaisissa nykypopulaatioissa. Perimaa on saatu niin paikallisilta metsastdja-kerailijoilta,
varhaisilta maanviljelijoilta, pronssikautisen jamnajakulttuurin paimentolaisilta kuin nykyisia siperialaisia muis-
tuttaneelta, tuntemattomalta muinaisvaestoltakin. Perimdosuudet perustuvat gpAdm-mallinnukseen. Kuvan ve-
naldiset on otostettu Vologdasta, Luoteis-Venajalta, missa suuri osa geenistoa lienee perdisin alueen aiemmilta

uralilaiskielten puhuijilta.

tiji-kerdilijakomponenttia (9,15). Nami erot
saavat suomalaiset ndyttimain geneettisesti
omaleimaisilta verrattuna keskieurooppalai-
siin (16,17). Omaleimaisuutta korostaa lisiksi
se, ettd Suomen asutushistorian erityispiirteet
kuten pieni vikiluku, pullonkaulat ja pieniin
asuttajamadriin liittyvd perustajanvaikutus ovat
johtaneet geneettiseen satunnaisajautumiseen,
joka on heilautellut geneettisten varianttien

yleisyyksia.

Kieli idasta, perima lannesta

Omaleimaisuudestaan huolimatta suomalaisten
perimai on siis padosin periisin linnestd. Tami
oli varhaisissa geenitutkimuksissa yllatys, koska
suomen kieli on itdistd alkuperd ja oli ajateltu,
ettd perimammekin olisi. Suomen sukukielid
eli uralilaisia kielid puhuvat viestdt (KUvA4)
eivit kuitenkaan ole geneettisesti erityisen li-
helld suomalaisia, vaan geneettiset etdisyydet
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heijastelevat varsin tarkasti maantieteellisid
etdisyyksid (14). Niinpa suomalaiset muistut-
tavat geneettisesti Itimeren seudun sukukielten
puhujia (paitsi saamelaisia, joilla itdinen peri-
mikomponentti on paljon suurempi), mutta
Siperiassa asuvien uralilaiskielten puhujien
kanssa jaamme vain hyvin pienen geneettisen
komponentin, eivitkd he niin ollen muistuta
suomalaisia juuri enempdd kuin ei-uralilaiskie-
liset naapurinsa (14).

Kielisukulaisten geneettinen yhteys nikyy
kuitenkin vahvemmin tarkasteltaessa isdnpuo-
leisesti (isdltd pojille) periytyvdi Y-kromo-
somia: uralilaisviestissi esiintyy huomattavan
yleisend Y-kromosomin alatyyppi eli haplo-
ryhmi nimelti Nlc (usein yli 30 %:lla mie-
histd) (14). Sen sijaan vastaavanlaista yhteytti
ei juurikaan ndy didinpuoleisesti (didiltd niin
pojille kuin tyttirille) periytyvin mitokond-
rio-DNA:n muodostamissa ditilinjoissa. Tama
epdsymmetria saattaa kielid siitd, ettd uralilai-

Mistd suomalaisten periméd on perdisin?
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I Saamelaiskielet
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piiti luul I inarinsaame, kol kiltina kkal turj
Itdmerensuomalaiset kielet Mordvalaiset kielet Marin kieli
Suomi, karjala, lyydi, vepsa, inkeroinen, vatja, viro, etelaviro, liivi Moksa, ersa Vuorimari, luoteismari, niittymari, itimari
Permildiset kielet Mansin kieli Hantin kieli Unkarin
Komi, komipermjakki, udmurtti Pohjoi i, itdmansi, lansi lai Pohjoishanti, itahanti, eteldhanti kieli

Samojedikielet

metsdnenetsi, tundranenetsi, metséenetsi, tundraenetsi, nganasani, selkuppi, kamassi, matori

KUVA 4. Suomen sukukielten eli uralilaisten kielten puhuma-alueet 1900-luvun alussa (31,32). Luokittelu mur-

teiksi ja erillisiksi kieliksi vaihtelee.

sia kielid levittinyt muuttoliike on voinut olla
miespainotteinen - tai vaihtoehtoisesti siit3,
ettd my6hemmit paikalliset kontaktit ei-urali-
laisten naapuriviestojen kanssa puhuma-alueen
eri kulmilla ovat olleet nimenomaan naispai-
notteisia.

Suomalaiset ovat geneettisesti kuin
kaksi kansaa

Vaikka suomalaisten geneettinen monimuo-
toisuus eli diversiteetti on suhteellisen matala,
suomalaiset eivit suinkaan ole geneettisesti ho-
mogeenisia, vaan itdinen ja lintinen (tai koilli-
nen ja lounainen) Suomi eroavat toisistaan sel-
visti (17,18). Ero on Euroopan mittakaavassa
poikkeuksellinen: se on suurempi kuin esimer-
kiksi brittien ja pohjoissaksalaisten vililld, vaik-
ka etdisyyttd on vain muutama sata kilometrid
(17). My®s Iti- ja Lansi-Suomen sisilld on vah-
va geneettinen hienorakenne (18,19).

E. Salmela

Itd- ja Lansi-Suomen geneettinen raja nou-
dattelee Pahkindsaaren rauhan rajaa vuodelta
1323 (Kuva 5) mutta tuskin on sen aiheuttama,
koska raja ei juurikaan rajoittanut tuonaikais-
ten ihmisten liikkkumista (18,20). Sen sijaan
geneettisen eron syntyyn vaikutti pysyvin
maanviljelysasutuksen levidminen Itd-Suo-
meen 1500-luvulta alkaen: prosessiin liittyneet
toistuvat perustajanvaikutukset, kylien pienet
vikimiarit ja eristyneisyys johtivat satunnais-
ajautumiseen ja paikallisiin geneettisiin eroihin.

Itisuomalaisten perimédssi nakyykin va-
kiluvun kasvu vasta 1200-1500-luvulta lih-
tien, siind missd Linsi-Suomessa se alkaa
800-1100-luvulla (19). Toisaalta pelkki sa-
tunnaisajautuminen ei selitd itd-lansieroa, silld
Itd-Suomessa myos itdisen — eli siperialaistyyp-
pisen — perimidkomponentin osuus on isompi
(17). Osa siitd saattaa olla periisin levittiyty-
vin maanviljelysvieston geneettisestd sekoit-
tumisesta alueella ennestddn asuneen pyynti-
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videston kanssa. Osa itd-linsierosta voi juontua
my0s jo 1500-lukua edeltineistd geneettisistd
eroista Lansi-Suomen ja sisimaahan levittdy-
tyjien lahtoalueen (padasiassa Eteli-Savon)
vililla.

Tautigeenitkin ovat tulleet
pullonkaulojen lapi

Omaleimainen geneettinen historia nikyy
my0s suomalaisvieston sairauksissa ja muissa
geneettisissi ominaisuuksissa. Tdssd suhteessa
erityisen paljon huomiota on saanut suoma-
lainen tautiperinté: nelisenkymmenti yksigee-
nistd sairautta, jotka ovat Suomessa jopa monin
verroin yleisempié kuin missdan muualla maail-
massa, koska niitd aiheuttavat geenimuodot
ovat vdestohistorian seurauksena rikastuneet
tinne; harvinaisia ne ovat silti meillikin (21).
Vastaavasti sattuman kaupalla Suomessa tava-
taan vain harvoin erditd muualla varsin yleisid
geneettisid sairauksia, kuten kystista fibroosia ja
tenyyliketonuriaa, joita aiheuttavat geenimuo-
dot ovat véestohistorian kaddnteissd harvinais-
tuneet tai hivinneet kokonaan (22,23). Juuri
tautiperintotaudit tekivit Suomesta 1990-lu-
vulla geenikartoituksen aarreaitan, silld niita ai-
heuttavat geneettiset variantit soveltuivat hyvin
tuonaikaisilla kytkentdanalyysimenetelmilld
tunnistettaviksi.

My6s muut tauteihin ja yleisemminkin ge-
neettisiin ominaisuuksiin (fenotyyppeihin)
vaikuttavat variantit noudattavat samaa, pienen
populaatiokoon ja geneettisen satunnaisajautu-
misen tuottamaa trendid: jotkin ovat Suomessa
yleisempié kuin muualla Euroopassa, toiset taas
selvisti harvinaisempia tai puuttuvat kokonaan
(24). Nidmi yleisyyserot ovat osoittautuneet
otollisiksi my6s monitekijdisten tautien geeni-
kartoitukselle, erityisesti yhdistettyind suoma-
laisten tarkkoihin terveystietoihin: kun jokin
geenivariantti ei ole Suomessa aivan yhta harvi-
nainen kuin muissa viestoissi, sen fenotyyppi-
vaikutukset on helpompi havaita (25,26).

Maassamme nikyy my0s sisdisid eroja niin
sairauksien yleisyyksissd — esimerkiksi sydin-
ja verisuonitautien ilmaantuvuus on suurempi
Itd- kuin Linsi-Suomessa — kuin sairauksien
geneettisissd riskeissikin (27,28). Silti peri-
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KUVA 5. Geneettinen ero Ita- ja Lansi-Suomen valil-
la. Tutkitut yksilot on jaoteltu periménsa perusteella
kahteen luokkaan, joiden jakautuminen osoittautuu
vastaavan maantiedettd. Keltaisella merkityt yksilot
eivat kuuluneet yksiselitteisesti kumpaankaan luok-
kaan vaan ndyttivat geneettisesti valimuotoisilta (18).

minlaajuiset geneettiset riskiarvot (polygenic
risk score) vaikuttavat ennustavan suomalaisten
tautiriskejd jokseenkin yhtd hyvin kuin mui-
denkin eurooppalaisten (29).

Kenesta puhumme, kun puhumme
suomalaisten geeneista?

Geneettisen videstohistorian tutkimuksiin vai-
kuttaa nykyisten ja muinaisyksiléiden ndyttei-
den saatavuus. Jos valinnanvaraa on, tutkittavat
nyky-yksilot valitaan usein niin, ettd heidin
vanhempansa tai isovanhempansa ovat syntyi-
sin siltd alueelta, jonka historiaa on tarkoitus

Mista suomalaisten perima on peraisin?



P KATSAUS

Ydinasiat

» Muinais-DNA-tutkimukset ovat osoitta-
neet, ettd Suomen lahialueille on tullut
uusia asukkaita kautta esihistorian.

» Valtaosa nykysuomalaisten perimdstd on
lantista alkuperaa.

» Suomen itdisten sukukielten puhujien
kanssa meilla on yhteista perimaa vain
muutama prosentti.

» Ita- ja lansisuomalaiset eroavat geneet-
tisesti toisistaan enemmadn kuin monet
keskieurooppalaiset vaestot.

» Ita-lansiero sekd suomalaisten geneetti-
nen omaleimaisuus johtuvat paljolti asu-
tushistorian aikaisista vaestopullonkau-
loista ja pienesta vakiluvusta.

tutkia. Tamai on otollista laskennallisen paatte-
lyn kannalta, silld silloin padstadn heti ajassa su-
kupolvi tai kaksi taaksepiin, eivitkd aineistossa
olevia viestohistoriasta kertovia geneettisia sig-
naaleja paidse peittimain ja sekoittamaan tuo-
reimmat tapahtumat, jotka yleensd tunnetaan
hyvin muistakin lihteista.

Tillaiset tutkimukset eivit toisaalta kuvaa
vdeston nykyistd perimii, vaan nimenomaan
muutaman sukupolven takaista, joten nyky-

E. Salmela

tilanne voi néyttid jo erilaiselta, Suomessa
esimerkiksi evakoiden asuttamisen ja kaupun-
gistumisen myotd (30). Vield tirkeimpii on
muistaa, ettd tillainen otantatapa ei tarkoita
sitd, ettd geneetikkojen mielestd vain ne suo-
malaiset, joiden suku on asunut tietylld alueella
ikimuistoisista ajoista alkaen, olisivat “oikeita”
suomalaisia. Perima kun ei sanele, kuka on tai
ei ole suomalainen.

Lopuksi

Suomen nykyvieston geneettistd rakennetta on
vuosien varrella tutkittu perinpohjaisesti, ja se
alkaa olla varsin kattavasti selvilld. Sen sijaan
muinais-DNA:n tutkimukset paljastanevat li-
hivuosina paljon lisdd yksityiskohtia siitd, mil-
laisten historiallisten prosessien kautta Suomen
nykyinen populaatiorakenne on muodostunut.
Toisaalta nykyrakenne itsessddn on tietysti jat-
kuvassa muutoksessa sekd maansisdisten etta
kansainvilisten muuttoliikkeiden my6td — niin-
pd tulevaisuuden suomalaisten perimi on var-
masti perdisin vield useammalta maailmankol-
kalta kuin tihin saakka. m

ELINA SALMELA, FT, populaatiogenetiikan dosentti
Helsingin yliopisto ja Turun yliopisto
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