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KATSAUS

Elina Salmela

Geenimuotoja on tullut sekä lännestä että idästä – melkoisten väestöpullonkaulojen läpi

Mistä suomalaisten perimä on peräisin?

Lääketieteellisen genetiikan tutkimuksissa suomalaista väestöä on usein kutsuttu isolaatiksi ja homogee­
niseksi. Kumpikaan ei ole varsinaisesti totta. Nyky- ja muinais-DNA-tutkimukset ovat selvästi osoittaneet, 
että tänne on tullut väkeä geeneineen eri ilmansuunnista kautta vuosituhansien. Niinpä meillä on 
perimää enimmäkseen lännestä mutta kymmenisen prosenttia myös kaukaa idästä; sitä on saatu niin 
jääkaudenjälkeisiltä metsästäjä-keräilijöiltä, nuorakeraamikoilta, varhaisilta maanviljelijöiltä kuin prons­
sikauden Siperiastakin. Suomalaisten geneettistä omaleimaisuutta korostaa se, että Suomessa pieni 
väkiluku ja erilaiset pullonkaulailmiöt ovat johtaneet geneettiseen satunnaisajautumiseen, joka on 
heilautellut monien geenimuotojen yleisyyksiä muuhun Eurooppaan verrattuna. Myös Suomen sisällä 
kulkee poikkeuksellisen vahva geneettinen jakolinja läntisen ja itäisen – tai lounaisen ja koillisen – 
Suomen välillä.

Suomalaiset ovat väkilukuunsa nähden yksi 
maailman geneettisesti tutkituimmista 
väestöistä. Osa tutkimuskiinnostuksesta 

on kohdistunut suomalaisten populaatioraken-
teeseen ja sen syntyyn, osa tämän rakenteen 
hyödyntämiseen lääketieteellisessä genetiikas-
sa, esimerkiksi tauteihin ja muihin ominaisuuk-
siin vaikuttavien geenien kartoituksessa. Nämä 
tutkimukset ovat pikkuhiljaa kerryttäneet run-
saasti tietoa suomalaisten geneettisestä väestö-
historiasta: mistä ja milloin väkeä on muutta-
nut Suomeen ja Suomen sisällä.

Arkeologisten löytöjen perusteella tiedetään, 
että ensimmäiset asukkaat saapuivat nykyisen 
Suomen alueelle pian jääkauden jälkeen, run-
saat kymmenentuhatta vuotta sitten. Sittemmin 
tänne on saapunut vaikutteita eri aikoina ja eri 
ilmansuunnista, muun muassa kampakeramiik-
ka kaakosta noin kuusituhatta vuotta sitten ja 
nuorakeramiikka etelästä vajaat viisituhatta 
vuotta sitten. Suomi on pitkään sijainnut itäi-
sen ja läntisen vaikutuspiirin rajalla: esimerkik-
si pronssikaudella (alkaen 3 700 vuotta sitten) 
etelä- ja länsirannikon arkeologiset yhteydet 
suuntautuivat Skandinaviaan, sisämaasta puo-
lestaan itään päin. Rautakaudella (alkaen 2 500 

vuotta sitten) ja keskiajalla (noin 500–800 
vuotta sitten) kanssakäyminen maantieteellis-
ten naapurien kanssa tiivistyi entisestään (1).

Muinais-DNA paljastaa 
väestöliikkeet

Arkeologisesta esinelöytöaineistosta on suh-
teellisen vaikeaa sanoa tarkasti, mihin kaikkiin 
arkeologisiin kulttuurivaikutteisiin on liittynyt 
väestöliikkeitä ja onko Suomen alueella val-
linnut asutusjatkuvuus ensiasuttajista lähtien. 
Esineet voivat nimittäin kulkea kaupankäynnin 
mukana ja kulttuuriset ideat levitä myös ilman 
ihmisten laajamittaisia muuttoliikkeitä. Väestö-
liikkeitä eli geenivirtaa pystytään kuitenkin tut-
kimaan muinais-DNA:sta, jota voidaan eristää 
arkeologisista luista, hampaista ja muista ihmis-
jäännöksistä. Sen perusteella nähdään suoraan, 
millainen perimä tietyssä paikassa tiettyyn ai-
kaan eläneillä ihmisillä on ollut ja missä määrin 
väestöjen geneettinen koostumus on vaihdellut 
aikojen saatossa.

Suomesta muinais-DNA:ta on tutkittu vasta 
vähän, sillä tutkimuksia rajoittaa se, että Suo-
men happamassa maaperässä luuaines säilyy 
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huonosti (paitsi palaneet luut, joissa puolestaan 
ei ole DNA:ta jäljellä). Niinpä Suomesta ei juu-
rikaan löydy yli kaksituhatta vuotta vanhaa luu-
materiaalia, tuhat vuotta vanhaakin vain vähän. 
Tutkimustilanne voi kuitenkin parantua, jos 
tulevaisuudessa pystytään eristämään DNA:ta 
muistakin lähteistä kuin luista. Muun muassa 
kivikaudella liimana käytetty koivuntuohiterva, 
purupihka, on tässä suhteessa lupaava vaihto-
ehto: sitä on aikanaan pehmitetty suussa pu-
reskelemalla, ja Skandinaviassa purupihkoista 
on jo pystytty eristämään niiden pureskelijan 
syljessä ollutta, tuhansia vuosia vanhaa DNA:ta 
(2,3).

Lisävalaistusta lähialueiden 
muinais-DNA:sta

Tietoa Suomen varhaisista asutusvaiheista voi-
daan saada välillisesti myös naapurialueilta, joil-

la muinais-DNA-aikasarja ulottuu kauemmas 
menneisyyteen (KUVA 1). Varhaisin Suomen 
lähialueilta geneettisesti tutkittu muinaisyksilö 
on yli kahdentoistatuhannen vuoden takaa Ar-
kangelin alueelta Venäjältä. Perimältään tämä 
yksilö edustaa niin kutsuttuja itäeurooppalaisia 
metsästäjä-keräilijöitä (EEHG), joita on löy-
detty myös muun muassa Karjalasta ja Volgan 
seudulta Samarasta (4). Baltian varhaisimmat 
tutkitut yksilöt puolestaan ovat geneettisesti lä-
hinnä niin kutsuttuja länsieurooppalaisia met-
sästäjä-keräilijöitä (WEHG), joita on löydetty 
nimensä mukaisesti laajalta alueelta jääkauden-
jälkeisessä Länsi-Euroopassa (KUVA 2) (5).

Kampakeraamisen kulttuurin saapuminen 
Baltiaan levitti EEHG-perimää aiempaa län-
nemmäs, nuorakeramiikka puolestaan toi alu-
eelle kaakon suunnasta uudenlaista perimä-
tyyppiä, joka muistutti Volgogradin seudulla 
muodostuneen jamnaja-kulttuurin aropaimen-
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KUVA 1.  Suomen ja lähialueen muinais-DNA-tutkittujen yksilöiden löytöpaikat (12,33). Harmaalla neliöllä mer-
kityistä kohteista on tutkittu vain äitilinjoja ja muista kohteista yksilöiden koko perimää. Symbolien väri kuvaa 
kohteen ikää. Isommat, mustareunaiset symbolit vastaavat KUVAN 2 yksilöiden symboleita.

Levänluhta

11 000–5 000 eaa.
5 000–2 000 eaa.
2 000–1 eaa.
1–2 000 jaa.
1– 2 000 jaa., äitilinjat
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tolaisten perimää (6–8). Baltiaan saakka ei sen 
sijaan yltänyt se aiempi perimätyyppi, joka 
levisi laajalti muualle Eurooppaan Anatoliasta 

alkaen maanviljelyksen leviämisen myötä; Bal
tiaan maanviljelys – ainakin karjanhoito – saa-
pui nuorakeramiikan mukana.

Mistä suomalaisten perimä on peräisin?

KUVA 2.  Suomen ja lähialueen muinaisyksilöiden sekä nykyisten pohjoiseuraasialaisten geneettinen vertailu. 
Kukin symboli eli yksilö on värjätty alkuperänsä mukaisesti, ja symbolien väliset etäisyydet kuvaavat yksilöiden 
geneettisiä etäisyyksiä toisistaan. Kuva perustuu pääkomponenttianalyysiin (PCA), jota käytetään moniulotteis-
ten datojen tiivistämiseen helpommin kuvattaviksi. Painotus korostaa niitä geneettisiä tekijöitä, jotka erottelevat 
nykyväestöjä toisistaan. Alakuvassa näkyy nyky-yksilöiden jakauma Keski- ja Pohjois-Euraasian laajuisesti sekä 
siitä tarkennettuun yläkuvaan rajattu alue. Suomen sukukieliä puhuvat yksilöt on merkitty alakuvaan mustalla, 
muut harmaalla. Yläkuvan muinaisyksilöiden symbolit vastaavat KUVAN 1 karttaa. ”WEHG muu” ‑merkityt mui-
naisyksilöt ovat Saksasta, Ranskasta, Italiasta, Espanjasta, Irlannista, Puolasta, Luxemburgista ja Isosta-Britanni-
asta (34).
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Varhaisella pronssikaudella (noin 3 500 
vuotta sitten) Kuolan niemimaalla nähtiin jäl-
leen uudenlainen perimäsekoitus: noin puolet 
EEHG-perimää ja toinen puoli hyvin itäistä, 
nykysiperialaisten nganasanien näköistä peri-
mää (9). Vastaava siperialaistyyppinen perimä-
komponentti on saapunut Viroon vasta selvästi 
myöhemmin, rautakaudella 800 eaa. alkaen, 
yhtä aikaa suomensukuisen kielimuodon kans-
sa (10). Siellä sen osuus ei suurentunut kuin 
muutamaan prosenttiin.

Jos Viron muinais-DNA:ta verrataan suoma-
laisiin, Viron keskiaikaiset yksilöt ovat lähem-
pänä nykysuomalaisia kuin pronssi- tai varhais-
rautakautiset yksilöt – tai kuin edes nykyviro-
laiset (11). Tulos viittaa siihen, että Virosta on 
tullut väkeä Suomeen varhaisen rautakauden ja 
keskiajan välillä. Ajankohta täsmää hyvin kieli-
tieteen käsitykseen suomen kielen varhaismuo-
don saapumisesta Suomeen.

Entä mitä tapahtui Suomessa?

Muinais-DNA-tutkimukset ovat siis osoitta-
neet, että Suomen lähialueilla – erityisesti Bal-
tiassa, mistä näytteitten aikasarja on kattavin – 
geneettistä väestöhistoriaa ovat luonnehtineet 
lukuisat muuttoliikkeet ja geenistön radikaali-
kin vaihtelu. Koska samat arkeologiset vaikut-
teet ovat usein ulottuneet Suomeen saakka, ei 
liene liioiteltua olettaa, että ainakin osa niiden 
mukana kulkeneista perimätyypeistä on saapu-
nut myös meille, vaikka arkeologisten kulttuu-
rien suoraviivaisessa samaistamisessa geneetti-
siin populaatioihin pitääkin olla varovainen.

Suomen alueelta on toistaiseksi julkaistu 
muinais-DNA-tutkimus noin sadan vaina-
jan mitokondrio-DNA:n haploryhmistä eli 
äitilinjoista rautakaudelta uudelle ajalle sekä 
perimänlaajuisia tuloksia viidestä Levänluh-
dan vesihaudan vainajasta Etelä-Pohjanmaalta 
(9,12,13). Jo rautakautisissa ja varhaiskeskiai-
kaisissa äitilinjoissa näkyy mielenkiintoisesti 
varsin selvä ero Itä- ja Länsi-Suomen välillä, 
kuten nykyäänkin nähdään (12). Levänluhdan 
rautakautisista vainajista neljä puolestaan muis-
tutti perimältään varsin läheisesti nykysaame-
laisia (9,13). Tämä täsmää hyvin historiallisen 
kielitieteen tietoon siitä, että saamelaiskielten 

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

Nykysuomalaisten perimä on 
yhdistelmä eri tahoilta

Koska muinais-DNA-tutkimus on vielä hyvin 
uutta ja sen ajallinen käytettävyys Suomessa 
toistaiseksi rajallinen, pääosa tiedoistamme 
Suomen geneettisestä väestöhistoriasta perus-
tuu yhä nykyväestöstä tehtyihin tutkimuksiin. 
Laskennallisten analyysien ja mallinnusten 
avulla on mahdollista tehdä myös nykyaineis-
tosta päätelmiä siitä, miten Suomen nykyinen 
geneettinen rakenne on aikojen saatossa muo-
dostunut, ja tuoreet muinais-DNA-tulokset 
ovat auttaneet tarkentamaan näitä päätelmiä.

Kun nykysuomalaisten perimää on mallin-
nettu eri muinaisväestöjen pohjalta, se on näyt-
tänyt neljän perimäkomponentin yhdistelmältä 
(9,14). Suurin osa nykysuomalaisten perimästä 
(eri analyysien mukaan noin 49–57 %) muis-
tuttaa mallinnusten mukaan nuorakeraamik-
koja – tai geneettisesti varsin samannäköisiä 
jamnaja-paimentolaisia (KUVA 3). Paikallisia 
metsästäjä-keräilijöitä muistuttavaa perimää on 
suomalaisissa saman verran tai hieman vähem-
män (15–18 %) kuin Euroopan varhaisia maan-
viljelijöitä muistuttavaa (16–27 %). Neljäs ja 
pienin komponentti (8–10 %) puolestaan on 
itäistä, nykysiperialaisia muistuttavaa ainesta. 
Tällainen tulos ei kuitenkaan tarkoita, että 15 % 
nykysuomalaisten perimästä olisi ollut näillä 
main jääkaudenjälkeisistä metsästäjä-keräili-
jöistä asti ja 50 % olisi tullut nuorakeraamik-
kojen myötä, vaan osa näistä komponenteista 
on voinut tulla meille myöhempien muuttajien 
mukana – esimerkiksi rautakauden Virosta, jos-
sa molempia oli runsaasti (10).

Tämä komponenttikoostumus on suomalai-
silla varsin samanlainen kuin virolaisilla ja bal-
teilla; vain siperialaistyyppistä komponenttia 
on Baltiassa vähemmän, 0–5 % (9,14). Län-
si- ja Keski-Eurooppaan sekä Skandinaviaan 
verrattuna Suomessa (ja Baltiassa) on pienem-
pi osuus varhaisten maanviljelijöiden perimä-
komponenttia (KUVA 3) ja enemmän metsäs-
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täjä-keräilijäkomponenttia (9,15). Nämä erot 
saavat suomalaiset näyttämään geneettisesti 
omaleimaisilta verrattuna keskieurooppalai-
siin (16,17). Omaleimaisuutta korostaa lisäksi 
se, että Suomen asutushistorian erityispiirteet 
kuten pieni väkiluku, pullonkaulat ja pieniin 
asuttajamääriin liittyvä perustajanvaikutus ovat 
johtaneet geneettiseen satunnaisajautumiseen, 
joka on heilautellut geneettisten varianttien 
yleisyyksiä.

Kieli idästä, perimä lännestä

Omaleimaisuudestaan huolimatta suomalaisten 
perimä on siis pääosin peräisin lännestä. Tämä 
oli varhaisissa geenitutkimuksissa yllätys, koska 
suomen kieli on itäistä alkuperää ja oli ajateltu, 
että perimämmekin olisi. Suomen sukukieliä 
eli uralilaisia kieliä puhuvat väestöt (KUVA 4) 
eivät kuitenkaan ole geneettisesti erityisen lä-
hellä suomalaisia, vaan geneettiset etäisyydet 

heijastelevat varsin tarkasti maantieteellisiä 
etäisyyksiä (14). Niinpä suomalaiset muistut-
tavat geneettisesti Itämeren seudun sukukielten 
puhujia (paitsi saamelaisia, joilla itäinen peri-
mäkomponentti on paljon suurempi), mutta 
Siperiassa asuvien uralilaiskielten puhujien 
kanssa jaamme vain hyvin pienen geneettisen 
komponentin, eivätkä he niin ollen muistuta 
suomalaisia juuri enempää kuin ei-uralilaiskie-
liset naapurinsa (14).

Kielisukulaisten geneettinen yhteys näkyy 
kuitenkin vahvemmin tarkasteltaessa isänpuo-
leisesti (isältä pojille) periytyvää Y-kromo-
somia: uralilaisväestöissä esiintyy huomattavan 
yleisenä Y-kromosomin alatyyppi eli haplo-
ryhmä nimeltä N1c (usein yli 30 %:lla mie-
histä) (14). Sen sijaan vastaavanlaista yhteyttä 
ei juurikaan näy äidinpuoleisesti (äidiltä niin 
pojille kuin tyttärille) periytyvän mitokond-
rio-DNA:n muodostamissa äitilinjoissa. Tämä 
epäsymmetria saattaa kieliä siitä, että uralilai-

Mistä suomalaisten perimä on peräisin?

KUVA 3.  Eurooppalaisväestöjen geneettinen koostumus (9). Värit kuvaavat neljän perimäkomponentin osuuk-
sia valikoiduissa eurooppalaisissa nykypopulaatioissa. Perimää on saatu niin paikallisilta metsästäjä-keräilijöiltä, 
varhaisilta maanviljelijöiltä, pronssikautisen jamnajakulttuurin paimentolaisilta kuin nykyisiä siperialaisia muis-
tuttaneelta, tuntemattomalta muinaisväestöltäkin. Perimäosuudet perustuvat qpAdm-mallinnukseen. Kuvan ve-
näläiset on otostettu Vologdasta, Luoteis-Venäjältä, missä suuri osa geenistöä lienee peräisin alueen aiemmilta 
uralilaiskielten puhujilta.
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sia kieliä levittänyt muuttoliike on voinut olla 
miespainotteinen – tai vaihtoehtoisesti siitä, 
että myöhemmät paikalliset kontaktit ei-urali-
laisten naapuriväestöjen 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 eivät suinkaan ole geneettisesti ho-
mogeenisia, vaan itäinen ja läntinen (tai koilli-
nen ja lounainen) Suomi eroavat toisistaan sel-
västi (17,18). Ero on Euroopan mittakaavassa 
poikkeuksellinen: se on suurempi kuin esimer-
kiksi brittien ja pohjoissaksalaisten välillä, vaik-
ka etäisyyttä on vain muutama sata kilometriä 
(17). Myös Itä- ja Länsi-Suomen sisällä on vah-
va geneettinen hienorakenne (18,19).

Itä- ja Länsi-Suomen geneettinen raja nou-
dattelee Pähkinäsaaren rauhan rajaa vuodelta 
1323 (KUVA 5) mutta tuskin on sen aiheuttama, 
koska raja ei juurikaan rajoittanut tuonaikais-
ten ihmisten liikkumista (18,20). Sen sijaan 
geneettisen eron syntyyn vaikutti pysyvän 
maanviljelysasutuksen leviäminen Itä-Suo-
meen 1500-luvulta alkaen: prosessiin liittyneet 
toistuvat perustajanvaikutukset, kylien pienet 
väkimäärät ja eristyneisyys johtivat satunnais-
ajautumiseen ja paikallisiin geneettisiin eroihin. 

Itäsuomalaisten perimässä näkyykin vä-
kiluvun kasvu vasta 1200–1500-luvulta läh-
tien, siinä missä Länsi-Suomessa se alkaa 
800–1100-luvulla (19). Toisaalta pelkkä sa-
tunnaisajautuminen ei selitä itä-länsieroa, sillä 
Itä-Suomessa myös itäisen – eli siperialaistyyp-
pisen – perimäkomponentin osuus on isompi 
(17). Osa siitä saattaa olla peräisin levittäyty-
vän maanviljelysväestön geneettisestä sekoit-
tumisesta alueella ennestään asuneen pyynti-
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väestön kanssa. Osa itä-länsierosta voi juontua 
myös jo 1500-lukua edeltäneistä geneettisistä 
eroista Länsi-Suomen ja sisämaahan levittäy-
tyjien lähtöalueen (pääasiassa Etelä-Savon) 
välillä.

Tautigeenitkin ovat tulleet 
pullonkaulojen läpi

Omaleimainen geneettinen historia näkyy 
myös suomalaisväestön sairauksissa ja muissa 
geneettisissä ominaisuuksissa. Tässä suhteessa 
erityisen paljon huomiota on saanut suoma-
lainen tautiperintö: nelisenkymmentä yksigee-
nistä sairautta, jotka ovat Suomessa jopa monin 
verroin yleisempiä kuin missään muualla maail
massa, koska niitä aiheuttavat geenimuodot 
ovat väestöhistorian seurauksena rikastuneet 
tänne; harvinaisia ne ovat silti meilläkin (21). 
Vastaavasti sattuman kaupalla Suomessa tava-
taan vain harvoin eräitä muualla varsin yleisiä 
geneettisiä sairauksia, kuten kystistä fibroosia ja 
fenyyliketonuriaa, joita aiheuttavat geenimuo-
dot ovat väestöhistorian käänteissä harvinais-
tuneet tai hävinneet kokonaan (22,23). Juuri 
tautiperintötaudit tekivät Suomesta 1990-lu-
vulla geenikartoituksen aarreaitan, sillä niitä ai-
heuttavat geneettiset variantit soveltuivat hyvin 
tuonaikaisilla kytkentäanalyysimenetelmillä 
tunnistettaviksi.

Myös muut tauteihin ja yleisemminkin ge-
neettisiin ominaisuuksiin (fenotyyppeihin) 
vaikuttavat variantit noudattavat samaa, pienen 
populaatiokoon ja geneettisen satunnaisajautu-
misen tuottamaa trendiä: jotkin ovat Suomessa 
yleisempiä kuin muualla Euroopassa, toiset taas 
selvästi harvinaisempia tai puuttuvat kokonaan 
(24). Nämä yleisyyserot ovat osoittautuneet 
otollisiksi myös monitekijäisten tautien geeni-
kartoitukselle, erityisesti yhdistettyinä suoma-
laisten tarkkoihin terveystietoihin: kun jokin 
geenivariantti ei ole Suomessa aivan yhtä harvi-
nainen kuin muissa väestöissä, sen fenotyyppi-
vaikutukset on helpompi havaita (25,26).

Maassamme näkyy myös sisäisiä eroja niin 
sairauksien yleisyyksissä – esimerkiksi sydän- 
ja verisuonitautien ilmaantuvuus on suurempi 
Itä- kuin Länsi-Suomessa – kuin sairauksien 
geneettisissä riskeissäkin (27,28). Silti peri-

mänlaajuiset geneettiset riskiarvot (polygenic 
risk score) vaikuttavat ennustavan suomalaisten 
tautiriskejä jokseenkin yhtä hyvin kuin mui-
denkin eurooppalaisten (29).

Kenestä puhumme, kun puhumme 
suomalaisten geeneistä?

Geneettisen väestöhistorian tutkimuksiin vai-
kuttaa nykyisten ja muinaisyksilöiden näyttei-
den saatavuus. Jos valinnanvaraa on, tutkittavat 
nyky-yksilöt valitaan usein niin, että heidän 
vanhempansa tai isovanhempansa ovat syntyi-
sin siltä alueelta, jonka historiaa on tarkoitus 

KUVA 5.  Geneettinen ero Itä- ja Länsi-Suomen välil-
lä. Tutkitut yksilöt on jaoteltu perimänsä perusteella 
kahteen luokkaan, joiden jakautuminen osoittautuu 
vastaavan maantiedettä. Keltaisella merkityt yksilöt 
eivät kuuluneet yksiselitteisesti kumpaankaan luok-
kaan vaan näyttivät geneettisesti välimuotoisilta (18).

Mistä suomalaisten perimä on peräisin?

Pähkinäsaaren
rauhan raja



1254

tutkia. Tämä on otollista laskennallisen päätte-
lyn kannalta, sillä silloin päästään heti ajassa su-
kupolvi tai kaksi taaksepäin, eivätkä aineistossa 
olevia väestöhistoriasta kertovia geneettisiä sig-
naaleja pääse peittämään ja sekoittamaan tuo-
reimmat tapahtumat, jotka yleensä tunnetaan 
hyvin muistakin lähteistä.

Tällaiset tutkimukset eivät toisaalta kuvaa 
väestön nykyistä perimää, vaan nimenomaan 
muutaman sukupolven takaista, joten nyky-

tilanne voi näyttää jo erilaiselta, Suomessa 
esimerkiksi evakoiden asuttamisen ja kaupun-
gistumisen myötä (30). Vielä tärkeämpää on 
muistaa, että tällainen otantatapa ei tarkoita 
sitä, että geneetikkojen mielestä vain ne suo-
malaiset, joiden suku on asunut tietyllä alueella 
ikimuistoisista ajoista alkaen, olisivat ”oikeita” 
suomalaisia. Perimä kun ei sanele, kuka on tai 
ei ole suomalainen.

Lopuksi

Suomen nykyväestön geneettistä rakennetta on 
vuosien varrella tutkittu perinpohjaisesti, ja se 
alkaa olla varsin kattavasti selvillä. Sen sijaan 
muinais-DNA:n tutkimukset paljastanevat lä-
hivuosina paljon lisää yksityiskohtia siitä, mil-
laisten historiallisten prosessien kautta Suomen 
nykyinen populaatiorakenne on muodostunut. 
Toisaalta nykyrakenne itsessään on tietysti jat-
kuvassa muutoksessa sekä maansisäisten että 
kansainvälisten muuttoliikkeiden myötä – niin-
pä tulevaisuuden suomalaisten perimä on var-
masti peräisin vielä useammalta maailmankol-
kalta kuin tähän saakka. ■
ELINA SALMELA, FT, populaatiogenetiikan dosentti
Helsingin yliopisto ja Turun yliopisto
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Ydinasiat
	8 Muinais-DNA-tutkimukset ovat osoitta­

neet, että Suomen lähialueille on tullut 
uusia asukkaita kautta esihistorian.

	8 Valtaosa nykysuomalaisten perimästä on 
läntistä alkuperää.

	8 Suomen itäisten sukukielten puhujien 
kanssa meillä on yhteistä perimää vain 
muutama prosentti.

	8 Itä- ja länsisuomalaiset eroavat geneet­
tisesti toisistaan enemmän kuin monet 
keskieurooppalaiset väestöt.

	8 Itä-länsiero sekä suomalaisten geneetti­
nen omaleimaisuus johtuvat paljolti asu­
tushistorian aikaisista väestöpullonkau­
loista ja pienestä väkiluvusta.
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