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Johdanto

Arkeogenetiikassa tiede, historia ja
inhimillisyys yhdistyvat - mutta eivat
ilman haasteita

Ulla Nordfors
@ https://orcid.org/0000-0002-4213-4061

Maj Meriluoto
@ https://orcid.org/0009-0001-5140-6524

uinais-DNA-tutkimus on heréttinyt 2000-luvun alkuvuosikymmeni-
M nd maailmanlaajuista huomiota. Tutkimustuloksia on julkaistu tiede-
maailman huippujulkaisuissa, ja mediat ovat usein uutisoineet tulosten
kirjoittavan historiaa uusiksi.' Mediandkyvyyden ja suuren kiinnostuksen
vuoksi muinais-DNA-tutkimusta onkin kutsuttu tiedemaailman julkkik-
seksi.> Myos Suomessa aihetta kasittelevat uutiset ovat vuodesta toiseen
luetuimpia, ja yleisdlle suunnatut seminaarit vetavit salit tdyteen.+ Mikd
DNA:ssa kiehtoo, ja mitd muinais-DNA oikeastaan on? Mitd sen avulla
voidaan ja toisaalta ei voida saada selville?
Kaikkien elavien organismien soluissa on elamin molekyyliksikin
kutsuttua deoksiribonukleiinihappoa eli DNA:ta (kuva o.1). Se sisaltaa
kaikki elion kasvuun, kehitykseen, toimintaan ja lisidntymiseen tarvitta-

vat geneettiset ohjeet ja méarittd4 elion ominaisuuksia. DNA:n rakenteen

1 esim. Zhang 2018; Intagliata 2020; Gershon 2021; Fischer 2023

2 Jones2017; Killén et al. 2019: 72, 75

3 Kuppelomiki et al. 2021: 45, 66; Kuppelomiki et al. 2019: 17; Kalmistopiiri 2021;
2022

4 Moilanen 2019
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Kuva o.1. Elididen soluissa on kromosomeihin varastoitunutta DNA:ta. DNA-juoste
rakentuu neljastd eméksestd (A, T, G, C), joiden jirjestykseen (sekvenssiin) geneettinen
informaatio on tallentunut. Geenit ovat eripituisia DNA:n jaksoja. Ne muun muassa tuot-
tavat proteiineja, joita tarvitaan elimiston toimintaan. Kuva: KMG Turku.

selvittiminen vuonna 1953 oli tirked tieteellinen lapimurto, josta molekyyli-
biologit Francis Crick (1916—2004) ja James Watson (1928-) seki biofyysikko
Maurice Wilkins (1916-2004) saivat lddketieteen Nobel-palkinnon vuonna
1962. Havainto auttoi ymmartdméan entistd paremmin perinnéllisen infor-
maation varastoitumista ja siirtymistd sukupolvelta toiselle ja se loi pohjan
menetelmille, joita nykyisin hyddynnetddn biotieteissd, lddketieteessi ja
jopa menneisyyden tutkimuksessa.

Muinais-DNA-tutkimusta tehdiin tieteenalalla, jota kutsutaan arkeo-
genetiikaksi. Arkeologia on siind merkittédvéssa osassa, silld iso osa tutkimus-
aineistosta saadaan arkeologisen perustutkimuksen kautta. Luonteeltaan
arkeogenetiikka on kuitenkin monitieteistd yhteistyotd, jossa hyddynne-
tadn arkeologian ja genetiikan lisdksi biologian, historiantutkimuksen ja

kielitieteen eri osa-alueiden asiantuntemusta. Tim4 tietokirja johdattaa
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lukijansa arkeogenetiikan monitieteisyyteen, sen menetelmiin, sovelluksiin,
tutkimuskysymyksiin ja -tuloksiin.

Teos on syntynyt osana museokeskus Vapriikin laajaa tutkimus-, néytte-
ly-jajulkaisuhanketta, jonka keskiossa on ollut nykyisen Pirkanmaan — his-
toriallisen Yl4-Satakunnan ja Himeen - rautakausi ja keskiaika. Vapriikki
toteutti arkeologisen tutkimuskaivauksen Palkaneen rauniokirkolla vuonna
2022, minkad jilkeen kaivausaineistoa on tutkittu erilaisten luonnontieteel-
listen analyysien, kuten muinais-DNA:n ja proteomiikan avulla. Hankkees-
sa on myos kéyty lapi aiempien kalmistokaivausten luu- ja esineloytojd
eri puolilta Suomea. Erilaiset tutkimus- ja rekonstruktiomenetelméit ovat
antaneet mahdollisuuden myds kasvo- ja pukuennallistusten teettdmiseen
museondyttelyd varten. Néyttelyd varten on myos konservoitu sellaisia ar-
keologisia 16ytoji, jotka eivit ole ennen olleet esilla.

Hanke on toteutettu laheisessd yhteistydssd Suomalais-ugrilaisen mui-
naisgenomiprojektin Sugrige/Sumragen kanssa. Tutkimusyhteistyon an-
siosta tima teos kattaa Suomen alueella tehtyjd muinais-DNA-tutkimuksia
huomattavasti Pirkanmaata laajemmin. TAdma4 tietokirja ja Vapriikin nayttely
ovatkin ensimmaéiset kanavat, joissa Sugrige/Sumragen-hankkeessa saatuja
tuloksia esitelladn suurelle yleisolle suomen kielell4 ndin laajassa mittakaa-
vassa. Niissd muinais-DNA-tutkimusta késitelldan muun muassa ihmislajien
historian, viestdjen likkkuvuuden ja Suomen asuttamisen konteksteissa. Li-
siksi avataan muinais-DNA-tutkimuksen mahdollisuuksia sukulaisuuden,
ihmisten fyysisten ominaisuuksien seka terveyden ja sairauden historian
selvittimisessa. Kasitellyiksi tulevat myos muinais-DNA-tutkimuksen kéyttd
ympériston ja eliolajien tutkimuksessa, kasvien ja eldinlajien kehityksen
yhteys ihmisen historiaan seki proteiinien tutkimuksen ja kielitieteen mer-
kitys osana monitieteistd menneisyyden tutkimusta.

Vaikka kirjassa on pyritty yleistajuisuuteen, on lukijalla hyva olla taus-
talla perustiedot biologiasta ja perinnoéllisyydesta. Arkeogenetiikka on mel-
ko nuori ala, jonka julkaisut ovat yleensi englanninkielisid. Alan termisto
ja kasitteist® ovat usein lainaa kansainvilisestd tutkimuksesta ja toisinaan
eri aloilta. Tést4 syysta erilaisia termejd on keritty kirjan lopussa olevaan
sanastoon. Lukukokemuksen helpottamiseksi sanastosta 16ytyvit sanat on
merkitty tekstiin lihavoituna aina kun sana esiintyy luvussa ensimmaisen

kerran.
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Muinais-DNA on erityista perimaainesta

Nimensé mukaisesti muinais-DNA voi ajoittua satojen, tuhansien tai jopa
kymmenien tuhansien vuosien taakse. Siksi se ei ole tismélleen samanlaista
kuin elavien elididen periméaines. Muun eloperiisen aineksen tavoin DNA
alkaa hajota elién kuoleman jilkeen, ja hajotessaan pitkat DNA-molekyylit
pilkkoutuvat vain muutamien kymmenien emésparien mittaisiksi palasiksi.
Muinais-DNA:n késittelyyn onkin jouduttu kehittimaan erityisid menetel-
mid, jotka poikkeavat nyky-DNA:n tutkimuksessa kiytettavistd menetelmis-
td. N4itd menetelmid sekd muinais-DNA:n erityispiirteitd Nelli-Johanna
Saari, Sanni Peltola ja Elina Salmela kisittelevit luvussa 1, "Muinais-DNA:n
tutkimusmenetelmét kentilta laboratorioon ja datasta tuloksiksi”.

Kuten ensimmaéisestd luvusta kdy ilmi, muinais-DNA:n siilyneisyyteen
vaikuttavat seikat ovat mutkikkaita. Esimerkiksi luuaineiston ika ei suo-
raan paljasta, miten hyvin muinais-DNA on siind siilynyt. Timéin saimme
huomata myos Vapriikin hankkeessa, jossa Pilkidneen rauniokirkolta kai-
vauksissa l6ydetystd 1200-luvulle ajoitetusta vainajasta saatiin paremmin
sdilynyttd DNA:ta kuin samalta kohteelta 16ydetysta 180o-luvun alkuun
ajoittuvasta vainajasta. Myoskddn luuaineiston kunto ei automaattisesti
kerro, onko DNA:ta sdilynyt. Tampereen Vilusenharjulta l6ydetystd hyvin
sdilyneestd padkallosta ei saatu toimivaa néytettd, mutta huonokuntoisen
leukaluun yhteydessé siilyneestd hampaasta voitiin eristd4 suhteellisen hy-
vilaatuista periméainesta (kuva 0.2).5

Muinais-DNA-tutkimusta voidaan pitd4 yhtena luonnontieteellisen ar-
keologian vakiintuneista tutkimusmenetelmistd. Tutkimuksen kohteena
voivat olla niin ihmiset, eldimet, kasvit kuin taudinaiheuttajatkin, joten sen
avulla on mahdollista laajentaa tietoa menneisyyden ihmisistd, heiddn ela-
méstddn ja heitd ympardineestd maailmasta tavalla, jota ei viela muutamia
vuosikymmeni sitten osattu kuvitella. Tahdn mennessd muinais-DNA-tut-
kimus on tarjonnut uusia menetelmii muun muassa lajien evoluutiohis-
torian tutkimiseen ja paljastanut sukupuuttoon kuolleista lajeista asioita,
joita on mahdotonta saada selville pelkastiin fossilisoituneita luita tarkas-
telemalla. DNA-tutkimuksilla on selvitetty esimerkiksi Siperiassa Wrangelin

s Nordfors et al. tulossa
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Kuva o.2. Tampereen Vilusenharjun kalmistosta (n. 1100-1200 jaa.) 16ydettyja palamat-
tomia luita, joista on otettu muinais-DNA-néytteet. Toisin kuin luuléytojen kunto antaisi
olettaa, vasemmalla olevassa hyvin siilyneessa kallossa DNA oli erittdin huonosti séi-
lynyttd (ndyte ohimoluun kallio-osasta), kun taas oikeanpuoleisesta luul6ydostd saatiin
suhteellisen hyvin sdilynyttda DNA:ta (ndyte hampaasta). Kuvat: Ulla Nordfors.

saarella eldneiden viimeisten villamammuttien (Mammuthus primigenius)
sukupuuton syitd. Wrangelin mammuttien populaatio syntyi noin 10 000
vuotta sitten eldinten jaddessa eristyksiin merenpinnan kohoamisen vuok-
si. Laji eli saarella vield tuhansia vuosia sen jilkeen, kun se oli kadonnut
muualta maailmasta, ja kuoli sukupuuttoon vasta noin 4000 vuotta sitten.
DNA-tutkimukset osoittavat Wrangelin mammuttien olleen hyvin sopeutu-
neita kylmaan ilmastoon, miké nékyy esimerkiksi kehon rasvan sijoittumi-
seen, turkin kasvuun ja ruumiinlammon séatelyyn vaikuttavissa geeneissa.
Ajan kuluessa mammouttien periméén kertyi lievasti haitallisia mutaatioi-
ta, silld pieni populaatiokoko johti vistamétti sisdsiittoisuuteen, joka on
omiaan haitallisten mutaatioiden kertymiseen. Sellaisia erittdin haitallisia
ominaisuuksia, jotka olisivat vaikuttaneet eldinten elinkelpoisuuteen, ei
kuitenkaan ole tutkimuksissa havaittu. Siksi viimeisten mammuttien ha-
vidmisen taustalla ei todennékoisesti vaikuttanut ainoastaan sisasiittoisuus

vaan monet eri syyt yhdessa.®

6  Deshaque 2023
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Muinais-DNA-tutkimuksen merkittavyydestd kertoo myds ruotsalai-
selle geneetikolle Svante Padbolle vuonna 2022 myonnetty lddketieteen ja
fysiologian Nobel-palkinto. Palkinnon aihe liittyi sukupuuttoon kuolleiden
ihmislajien tutkimukseen, ja samaan aiheeseen keskittyy tdssi teoksessa
Sanni Peltolan ja Pdivi Onkamon luku 2, ”"Neandertalinihmisten, denisovan-
ihmisten ja varhaisten nykyihmisten muinais-DNA-tutkimus”. Luvussa luo-
daan katsaus nykyihmisen ja arkaaisten ihmislajien vélisiin kohtaamisiin
seki sithen, miten ndma kohtaamiset nakyvit nykyihmisten perimissi. On
kiinnostavaa, miten kymmenia tuhansia vuosia sitten tapahtuneet risteyty-
miset ovat vaikuttaneet nykyviestojen geneettiseen monimuotoisuuteen
ja esimerkiksi siihen, miten kehon immuunipuolustusjarjestelma toimii
erilaisissa ympéristdissa.”

Muinais-DNA-tutkimus on tuottanut uutta tietoa myds maapallon eri
alueiden asuttamisesta. Tutkimusten mukaan esimerkiksi Amerikan man-
tereen asutus oli huomattavasti monisyisempi tapahtumaketju kuin aiem-
min tiedettiin. Jaidkauden aikana noin 15000-12 000 vuotta sitten mante-
reelle saapui Koillis-Aasiasta yhden vaeston sijasta useita ihmisryhmid eri
asutusaalloissa. Uudella mantereella asukasmiira kasvoi ja populaatiot
jakaantuivat edelleen eri vdestdryhmiksi. Seuraavien vuosituhansien aika-
na osa ryhmisté jai eristyksiin ja osa sekoittui keskendén, kun taas joillakin
Amerikan alueilla viesto vaihtui kokonaan.® Muinais-DNA-tutkimusten
ansiosta tiedetdidn, ettd myos Euroopassa tapahtui suuria viestoliikkeitd
kivi- ja pronssikauden taitteessa noin 5000 vuotta sitten.?

Muinais-DNA-tutkimus on myos auttanut ratkaisemaan arkeologian
pitkaaikaisia kiistoja. Lahes koko 1900-luvun ajan arkeologit vaittelivit siit4,
miten varhainen maanviljely omaksuttiin kivikauden Euroopassa. Keskus-
telu jakaantui kahteen pdateoriaan: diffuusioon ja migraatioon.” Diffuusio-
teorian mukaan maanviljely levisi kulttuurilainana - toisin sanoen viestot
jakoivat toisilleen tietoa ja taitoa uusista kasveista ja niiden viljelyst4, mut-
ta ihmiset eivit suuressa méaérin vaihtuneet. Sen sijaan migraatioteorian

mukaan maanviljelyn levidminen tapahtui padasiassa viljelijayhteisdjen

esim. Dannemann 2021

Willerslev & Meltzer 2021

esim. Haak et al. 2015

10 ks. esim. Champion 1990; Robb & Preston 2007

O oo
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muuttaessa asumaan uusille alueille. Muinais-DNA-tutkimukset ovat osoit-
taneet, ettd Eteld- ja Keski-Euroopassa asuneiden viestdjen geneettinen
koostumus muuttui merkittivisti samaan aikaan, kun varhainen maan-
viljely omaksuttiin nopeasti.”™ Koska muutokset olivat samanaikaisia, ne
todistavat uuden vieston saapuneen alueelle. Sen sijaan Pohjois-Euroopassa
ja Alppien alueella ainakin osa alueiden viestdistd omaksui viljelytapoja
vihitellen (ks. luku 9, Lempidinen-Avci), ilman suurta viestonvaihtoa.”
Elina Salmelan luku 3, "Mitd DNA kertoo Suomen asutushistoriasta?”, ki-
sittelee tarkemmin sitd, mitd genetiikka kertoo menneisyydessa tapahtu-
neista ihmisryhmien sekoittumisesta ja uusista tulokkaista alueella, jota
tind paivini asuttavat suomalaiset ja saamelaiset.

Yhdistavatko kuluttajille suunnatut geenitestit
meidat muinaisiin esivanhempiimme?

On varsin kiehtova ajatus, ettd kaikissa soluissamme on olemassa elimin
rakennusohjeet, joita ymméartaméalla voimme saada vastauksia sithen, mika
tekee meisti sellaisia kuin olemme. Uteliaisuus voikin saada ihmisen teet-
timadn itsestddn geenitestin, joita useat kaupalliset yritykset tarjoavat. Nii-
den avulla on mahdollista 16ytaa DNA-sukulaisia (ks. luku 5, Salmela) ja
saada tietoa mahdollisista geneettisista sairastumisriskeistd. Kuluttajille
suunnattuja DNA-testejd on kuitenkin myos kritisoitu nimittimalld nii-
td"geneettiseksi astrologiaksi”.” Useimmat ihmisen ominaisuuksista ovat
monitekijaisid, eli ne riippuvat useiden eri geenien ja ymparistotekijoi-
den monimutkaisesta vuorovaikutuksesta (ks. luku 6, Nordfors ja luku 7,
Nordfors & Paasikivi). Kaupallisten testien tuloksissa titd monimutkaista
suhdetta saatetaan yksinkertaistaa, mika voi johtaa ylitulkintoihin geenien
merkityksesta.

Geenitesteja myos markkinoidaan tapana tutkia omia juuria ja suvun

historiaa, ja siksi niihin kohdistuu suuria odotuksia. Testien avulla halutaan

m esim. Sokal et al. 1991; Gamba et al. 2011; Hofmanova et al. 2015

12 Fort2o1s

13 Patch etal. 2009; Scully et al. 2016. My®6s tietosuojakysymykset ovat nousseet aika
ajoin keskusteluun.
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kenties saada tietoa esivanhemmista, joista kirjalliset 1ahteet eivit kerro. Tes-
tituloksissa tarjottujen etnisyysarvioiden ilmoitetaan usein kertovan, mista
eri viestoista testaajan sukujuuret ovat perdisin. Ndma arviot perustuvat
kuitenkin vertailuun, jossa testattavan henkilon periméa verrataan geneet-
tiseen tietoon nykyisistd vdestoryhmisti, eli sithen, millaisia genomeja mil-
takin maantieteelliseltd alueelta tietokantoihin on koottu. Eurooppalaisia
on tutkittu paljon, joten heidan edustuksensa tietokannoissa on yleensi
hyvi. Tietokannoissa ei kuitenkaan valttdmattd ole yhta kattavaa tietoa
kaikista maailman viestdistd.” Etnisyysarvio ei mydskddn taysin suoraan
kerro ihmisen juurista, silld vaestojen geneettiset historiat ovat usein moni-
mutkaisia ja niihin ovat vaikuttaneet lukuisat historialliset muuttoliikkeet ja
tapahtumat (ks. luku 3, Salmela). T4st4 syystd historiallinen tai arkeologinen
henkilo ei valttdmétta ollut geneettisesti samanlainen kuin saman alueen
nykyvieston edustaja.

Toinen etnisyysarvioiden ongelma liittyy itse nimitykseen, silld etnisyys
on ensisijaisesti kulttuurinen - ei geneettinen - kasite.” Tutkimusten mu-
kaan kuluttajille suunnatut DNA-testit ovat kuitenkin vahvistaneet mieli-
kuvaa siitd, ettd etnisyys ja identiteetti olisivat maariteltavissd geeneistd.”
Geenit eivit tee kenestikiin esimerkiksi suomalaista tai saamelaista (ks.
luku 3, Salmela), silld geenitestit eivit mittaa kulttuurisia tekijoitd, kuten
tietylle ihmisryhmalle yhteisia tapoja, perinteitd, kielt4, uskontoa ja paikka-
identiteettid, joista etnisyys muodostuu.”

Kuluttajille suunnatut geenitestit saattavat myos markkinoida mito-
kondrio-DNA:ssa ja Y-kromosomissa periytyvid haploryhmia ominaisuu-
tena, joka suoraan kertoo esivanhempien alkuperéstd. Paivi Onkamon ja
Ulla Nordforsin luvussa 4, "Haploryhmat — 4iti- ja isdlinjat kaukaa mennei-
syydestd”, todetaan, etti erityisesti mitokondriohaploryhman eli 4itilinjan
madrittdminen on suhteellisen yksinkertainen prosessi, minka vuoksi sitd
tarjotaan usein kaupallisissa palveluissa. Haploryhmat edustavat kuiten-
kin vain erittdin pientd osaa yksilon perimésta (ks. luku 5, Salmela). Lisak-

si haploryhmat periytyvat niin kaukaa menneisyydestd, ettd suorien esi-

14 esim. Roth & Ivemark 2018: 158-159

15 Hall 1999: 54

16 esim. Nelson 2008; Nordgren & Juengst 2009; Roth & Ivemark 2018; Strand &
Killén 2021

17 Hall1999: 54
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vanhempien tunnistaminen niiden avulla on melko epatodenndkoista (ks.
luku 4, Onkamo & Nordfors ja luku 5, Salmela).

Tietylla tavalla haploryhmat kuitenkin yhdistavat meidat kaukaisiin esi-
iiteihin ja -isiin, mik4 tekee niistd tunnetasolla kiinnostavia. Geenitesteilld
ja muinais-DNA-tutkimuksilla onkin enemméan emotionaalista vetovoimaa
kuin kykya antaa yksiselitteisia vastauksia henkilon alkuperistid. Moniko
pyséhtyy miettimaan, kuinka monen sukupolven taakse sukulaisuuden ka-
site voidaan ulottaa?® Sukulaisuuden méarittdminen geenien perusteella
eiaina ole yksinkertaista, kuten Elina Salmelan luvusta 5,”"Muinais-DNA ja
geneettinen sukulaisuus”, kdy ilmi. Kaytannossa henkilon kokemus suku-
laisuudesta on usein sidoksissa kulttuuriin, yhteisdon ja perhesuhteisiin.
Esimerkiksi adoptiolasten ja -vanhempien viliset suhteet tai veriveljeyssuh-
teet voivat my0s olla sukulaisuuteen verrattavia, vaikka geenit eivit naissi
tapauksissa ihmisia yhdistd.»

Vaikka geneettinen tieto voi joskus vahvistaa tai kyseenalaistaa suullista
perimétietoa, monissa kulttuureissa sukulaisuutta on seurattu ja mééritelty
ilman DNA-tietoa pitkadn. Jotkut alkuperdiskansat ovat sdilyttineet tietoa
ihmisten sukutaustasta suullisessa perimétiedossaan. Yhteison historian
sailyttdja on tiennyt, ketka olivat tarpeeksi kaukaista sukua keskendan avioi-
tuakseen tai minka sukulinjojen liitto takasi arvonnousun omassa yhteisos-
sd. Esimerkiksi monet Uuden-Seelannin maorit voivat edelleen luetella su-
kupuunsa jopa tuhat vuotta taaksepéin, aina oman kulttuurinsa myyttiseen
maailman luomisaikaan asti.>® Joskus geenitesti voi auttaa vahvistamaan
tai kumoamaan perimétiedon geneettisestd sukulaisuudesta, kuten muu-
taman sukupolven takaisesta isyydestd. Luvussa 5 esitettyjen esimerkkien
lisdksi kirjailija Aleksis Kiven (1834-1872) tapaus on kiinnostava. Tarinan
mukaan kirjailijan isd, radtali Erik Stenvall (1798-1866), olisi ollut kartanon-
herra Carl Henrik Adlercreutzin (1772-1832) avioton poika.” Kiven veljen ja
Adlercreutzin suorien isélinjaisten jélkeldisten Y-kromosomihaploryhmien
vertailu on kuitenkin osoittanut, etteivit miehet polveudu samasta esi-isést,

eikd tarina siis pida paikkansa.»

18 ks. my6s Royal et al. 2010

19 Esim. Pitt-Rivers 1973: 94, 105
20 Walker 1990: 44-60.

21 Sihvo 2018

22 Rask 2019
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Kaupallisten geenitestien joukossa on myos sellaisia testeji, jotka saatta-
vat edistda virheellisid mielikuvia ihmisten yhteyksistd arkeologisiin tai his-
toriallisiin kulttuureihin. Erityisen suosittuja ovat viikinkien kaltaiset histo-
rialliset ithmisryhmat. Geenitestit, jotka lupaavat paljastaa "viikinkiperiman”
tai muun muinaisen vieston jiljet geeneissd, ovat varsin houkuttelevia,
vaikka geneettinen sukulaisuus ei ole testattavissa kymmenien sukupolvien
taakse (ks. luku 5, Salmela). Tutkimusten mukaan ihmisten litkkuvuus oli
viikinkiajalla (8oo-1200 jaa.) suurta, eikd "viikinkien” perima ollut yhte-
ndinen - "viikinki” oli pikemminkin ammatti.* Y114 mainitun kaltaisten
DNA-tulosten tarjoaminen kuluttajille onkin eettisesti kyseenalaista, koska
niilld saatetaan vahvistaa historiallisia stereotypioita ja romantisoitua men-
neisyyskuvaa.” Geenitestien aikaansaamia yhteenkuuluvuuden tunteita —
tai esimerkiksi ajatusta "viikinkiveren” virtaamisesta omissa suonissa - on
toisinaan nimitetty sosiaaliseksi mytologiaksi, silla naille tunteille ei yleensa
ole tieteellisid perusteita.>® Kaupallisten geenitestien tarjoamia tulkintoja
tulisikin tarkastella kriittisesti ja ymmértaa niiden rajoitukset.

Tummaihoiset esivanhempamme?

Tietyistd ongelmista ja rajoitteista huolimatta DNA voi paljastaa yksityis-
kohtaisia tietoja sekd nykyisistd ettd aiemmin eldneistd ihmisista ja heidin
ominaisuuksistaan. Genetiikan historia ulottuu Gregor Johann Mendelin
(1822-1884) tekemiin hernekasvien risteytyskokeisiin. Mendel havaitsi tiet-
tyjen ominaisuuksien siirtyvin sukupolvelta toiselle sidnndonmukaisesti
ja ettd ndmi ominaisuudet periytyvit joko vallitsevasti (dlominantisti) tai
peittyvisti (resessiivisesti). Ymmarrys perinnollisyydestd ja periytymis-
mekanismeista on kasvanut Mendelin aikojen jdlkeen huomattavasti.
Kaikki yksigeenisina pidetyt ominaisuudet eivit periydy aivan niin yk-
sinkertaisesti kuin aiemmin oletettiin. Esimerkiksi kielen rullaaminen

kuvattiin 1940-luvulla yhden geenimuodon aiheuttamana dominanttina

23 ks. esim. Scully et al. 2013; Scully et al. 2016
24 Margaryan et al. 2020

25 Scully et al. 2013; Strand & Kéllén 2021

26  Hirschman & Panther-Yates 2008
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ominaisuutena.”’ Mydhemmat tutkimukset ovat kuitenkin osoittaneet, etti
vanhemmat, jotka eivit saa kieltdan rullalle, voivat saada lapsia, joilla timi
ominaisuus on.”® Toinen yleinen genetiikan myytti on se, ettd sinisilmai-
set vanhemmat eivit voi saada ruskeasilmaista lasta. Todellisuudessa tal-
lainenkin periytyminen on mahdollista, vaikkakin harvinaista, silld silmien
viriin vaikuttavat useat eri geenit.

Ulkonakoon vaikuttavia geeneja tarkastelemalla on kuitenkin jossain
madrin mahdollista saada késitys henkilon ihon, hiusten tai silmien va-
ristd — joskus jopa kasvonpiirteista (ks. luku 6, Nordfors). Muinais-DNA-
tutkimukset ovat esimerkiksi osoittaneet, ettd tummaan ithonvariin liittyvat
geenimuodot olivat yleisid Euroopassa ennen maanviljelyn yleistymista
(ks. luku 2, Peltola & Onkamo). Varhaisten eurooppalaisten tummasta
ihonviristd kertovat tutkimustulokset ovat kuitenkin heritténeet kiivasta
keskustelua suuren yleison keskuudessa, ja tuloksiin on suhtauduttu jopa
aggressiivisesti.*® Mistd voimakkaat reaktiot johtuvat?

Euroopan kivikautiset asukkaat on perinteisesti esitetty kuvituksissa ja
museoennallistuksissa vaaleaihoisina, ja tillaisten kuvien toistuva esittimi-
nen voi johtaa mielikuvaan niiden totuudenmukaisuudesta. Késitys kivi-
kauden eurooppalaisten ulkonadsté perustui kuitenkin pitkadn rajalliseen
tietoon, silld vasta viimeisten vuosikymmenten aikana DNA-tutkimuksissa
on tunnistettu useita ihon pigmentaatioon vaikuttavia geeneja (ks. luku
6, Nordfors). Namai tutkimukset ovat muuttaneet kisitystd varhaisten eu-
rooppalaisten ulkonddsti. Menneisyyden esitystavat kytkeytyvat kunkin
aikakauden identiteettipolitiikkaan.>* Historiallisesti ihonvarid on kéytetty
rotuluokitusten ja syrjinnan perusteena, miki on johtanut epétasa-arvoon
ja sosiaalisiin hierarkioihin, joita esiintyy viela nyky-yhteiskunnissakin.»
Menneind vuosisatoina monet linsimaiset kuvaukset menneisyyden ih-
misistd ja sivilisaatioista olivat eurosentrisid, ja niilla pyrittiin lujittamaan

ajatusta eurooppalaisten ylivertaisuudesta.s

27 Sturtevant 1940

28 Martin 1975

29 esim. Sturm & Larsson 2009

30 ks. esim. Schroeder 2023, Koivisto 2024
31 ks. esim. Kunnas 2024a

32 esim. Frost 1990

33 ks. esim. Kunnas 2024b; Wintle 2021
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Kuva o.3. Leonardo da Vincin seinimaalaus Pyhi ehtoollinen (1498) esittdi Jeesuksen
opetuslapsineen tyypillisen eurooppalaisen nakéisind. Kuva: Santa Maria delle Grazie,
Milano.

Vuonna 2002 forensinen taiteilija Richard Neave esitteli Jeesuksen
kasvoista laatimansa ennallistuksen,* joka perustui arkeologisiin ja ant-
ropologisiin tietoihin siitd, miltd keskiverto Lahi-Iddn alueella 2 ooo vuot-
ta sitten eldnyt mies todennédkoisesti ndytti.s Ennallistuksen kasvot ovat
varsin tummapiirteiset ja leveit. Jo renessanssin taiteessa Jeesus kuitenkin
kuvattiin hyvin toisennikoisend: vaaleaihoisena ja sinisilméiisend (kuva
0.3).2¢ Ilmiotd voidaan pitdd osana lagjempaa taipumusta kuvitella mer-
kittavit uskonnolliset ja historialliset hahmot tavalla, joka vastaa kunkin
aikakauden kisitystd "meistd”.” Téllainen kuvallinen samastaminen voi
joskus johtaa vadristaviin tai ideologisesti latautuneisiin tulkintoihin, mutta
toisaalta silld voidaan pyrkia myds positiiviseen samaistumiseen. Esimer-
kiksi r9oo-luvun loppupuolella neandertalinihminen esitettiin usein vaa-
leaihoisena ja lempedilmeisend - tavalla, joka korostaa yhteytta "meihin”,
nykyeurooppalaisiin. TAm4 eroaa aiemmista kuvauksista, jotka korosti-
vat neandertalinihmisen alkukantaisuutta ja muukalaisuutta.s® Tamékin

34 Fillon 2002

35 Oliver 2014: 110-111

36 ks. esim. Ryan 2021

37 esim. Pindi & De La Garza 2018
38 Drell 2002; M’'charek 2024
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kuvaustapa on kuitenkin alkanut vaikuttaa ongelmalliselta sen jalkeen,
kun muinais-DNA:n avulla on saatu tarkempaa tietoa neandertalinihmis-
ten ulkondollisestd vaihtelusta.

Joidenkin mielessd muinaisyksildiden tumma ihonvéri saattaakin yh-
distya ennakkoluuloisiin mielikuviin “muista”, ja heiddn muodostamistaan
(kuvitelluista) uhkista eurooppalaisuudelle. Thonviri nousee néin identiteet-
tikysymykseksi: osa ihmisistd saattaa kokea historian omaksi vain, jos men-
neisyyden ihmiset nayttévit samalta kuin he itse.* Tallainen ndkokulma on
kuitenkin virheellinen ja vaarallinen, silld se perustuu varsin pinnallisiin
kasityksiin ulkonadn historiallisesta merkityksestd. Vaikka tietyilld ulkoi-
silla piirteilld on voinut olla merkitystd, merkitykset eivat ole olleet uni-
versaaleja tai muuttumattomia. Punaiset hiukset ovat tista hyvé esimerkki.
Ne ovat heritténeet erilaisia reaktioita eri aikakausina ja eri kulttuureissa.
Aina punaisiin hiuksiin ei ole kiinnitetty erityisempd4 huomiota, kun taas
joskus ne ovat olleet ihailun kohteena ja toisinaan epaluuloa tai jopa syr-

jintd4 aiheuttava piirre.+

Vaestaista yksilotasolle

Ulla Nordforsin luvussa 6, ”Arkeogenetiikka yksilollisten ominaisuuksien
jaljilla”, tarkastellaan Suomesta loytyneiden arkeologisten yksildiden ge-
neettisid ominaisuuksia, etenkin sukupuolta, veriryhmié, vuorokausiryt-
mié ja tiettyja fyysisia piirteitd, kuten silmien ja hiusten virid, korvavahan
koostumusta ja kykya haistaa kukkaistuoksu. Geenit voivat myds antaa tie-
toa terveydestd ja terveysriskeistd — joskin riskien tunnistaminen geeneista
voiolla spekulatiivista, silld ne eivit yleensad mairaydy yksittaisten geenien
perusteella vaan ovat tulosta useiden eri geenien ja ympéristotekijoiden
yhteisvaikutuksesta (ks. luku 7, Nordfors & Paasikivi).

Arkeogeneettinen tutkimus voi kuitenkin osaltaan auttaa selvittdméin
tautien syitd ja seurauksia.# Tutkija voi esimerkiksi kysya, miten yleisia tietyt
taudit olivat menneisyydessi, miten ne vaikuttivat ihmisiin ja vdestdihin ja

39  vrt. Kunnas 2024a: 77
40 Esim. Ayres & Maier 2021
41 ks. esim. Stone & Ozga 2019; Moilanen & Paasikivi 2023
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milla tavalla sairastuneisiin suhtauduttiin. Esimerkiksi sodissa olosuhteet
ovat usein olleet otollisia taudinaiheuttajien levidmiselle, sill sotilaat ovat
asuneet tiiviisti ja yleensd tavanomaista epihygieenisemmisséd olosuhteissa.
Rintamilla onkin usein menehdytty tartuntatauteihin.# Vuonna 1812 Napo-
leon marssitti sotilaansa Vendjan keisarikuntaa vastaan huonolla menestyk-
selld. Vaikeissa olosuhteissa perdantynyt armeija kirsi kylmyydestd, varustei-
denjaravinnon puutteesta seki taudeista, joiden seurauksena moni sotilaista
menehtyi. Liettuassa sijaitsevista Napoleonin aikaisista joukkohaudoista
1oytyneiden sotilaiden hampaista on pystytty eristiméin pilkkukuumeen
aiheuttavaa Rickettsia prowazekii -bakteeria, joka levidd vaatetdiden vilityk-
selld.» Etela-Ranskasta on puolestaan 1oydetty esihistoriallisesta vainajasta
toista tiin vilitykselld levidvaa taudinaiheuttajaa: ampumahautakuumeen
aiheuttavaa Bartonella quintana -bakteeria.* Sama bakteeri sairastutti en-
simmadisen ja toisen maailmansodan rintamilla jopa miljoona sotilasta.*

Luvussa 7, "Muinais-DNA osana terveyden ja sairauden monitieteisti
arkeologista tutkimusta”, Ulla Nordfors ja Sofia Paasikivi jatkavat huma-
nistisen ja luonnontieteellisen tutkimuksen yhdistamista ja tarkastelevat
muinaisen ihmisen sairauteen, terveyteen ja vammaisuuteen liittyvii bio-
arkeologisia tutkimustuloksia sek4 sitd, minkélaisten loisten kanssa ihmiset
ovat jakaneet historiaansa.

Elaimet, kasvit ja ymparisto

Muinais-DNA-tutkimus voi keskittyd myos ympariston ja elidlajien mennei-
syyden tutkimukseen, kuten sithen, miten eri lajit ovat sopeutuneet muut-
tuviin ympéristdihin ja kuinka ne ovat muuttuneet ajan myotd. Tutkimus
voi paljastaa yksityiskohtia esimerkiksi ihmisten toiminnan vaikutuksesta
kasvien ja eldinten periméin, johon on voitu vaikuttaa esimerkiksi jalos-
tamalla eri lajeista kotieldimid ja viljelykasveja. Naihin teemoihin pereh-
dytadn teoksen luvuissa 8-10.

42 esim. Kaushik & Sougat 2018

43 Raoult et al. 2006

44 Drancourt et al. 2005; Mai et al 2020
45 Ohl & Spach 2000
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Riikka Elon luku 8, "DNA-viivakoodaus menneisyyden elidlajisto-
jen ja ympdristojen tutkimusmenetelmina”, johdattaa metagenomiikan
menetelmain, joka mahdollistaa esimerkiksi maaperasta tai jaatikoiden
kerrostumista otettujen niytteiden siséltimien useiden eri lajien DNA:n
samanaikaisen analysoinnin. Elon luvussa esiteltyjen esimerkkien lisak-
si metagenomiikkaa on hyddynnetty esimerkiksi Kaakkois-Tiibetin yla-
tasangolla tutkittaessa alueen 18 ooo vuoden aikaista ymparistohistoriaa.
Tutkimuksen mukaan arot ja niityt muuttuivat alueella noin 14 ooo vuotta
sitten metsdmaaksi, mika johti jakkipopulaatioiden korvautumiseen peura-
populaatioilla.# Samaan aikaan vesiekosysteemeissé tapahtui siirtyma
jadtikkolevista monimuotoisiin elidyhteisdihin, joihin kuului vesikasveja,
kaloja ja saukkoja.#” Ympéristojen pitkdaikaisten muutosten tutkimus on
tarkedd, silld nykyadn esimerkiksi vuoristoalueilla jdatikoiden sulaminen
ja maankidyton tehostuminen uhkaavat paikallisia ekosysteemejd. Ymmar-
tamalla lajistojen reagointia historiallisiin ymparistdmuutoksiin voidaan
paremmin ennakoida tulevia muutoksia ja niiden vaikutuksia seki valita
parhaat suojelutoimenpiteet.+

Tutkijat ovat myos analysoineet ympéristondytteistd keréttyjen baktee-
rien DNA-jaksoja tutkiessaan antibioottiresistenssin kehitysta.+ Naihin
tutkimuksiin on keritty bakteereja sellaisista ympéristonaytteisté, joihin
nykyaikainen ihmistoiminta ei ole vaikuttanut - toisin sanoen bakteereja,
jotka eivit ole altistuneet nykyaikaiselle antibioottien kaytolle. Tassi ta-
pauksessa metagenomiikka tarjoaa keinoja nykypdaivin antibioottikriisin
ratkaisemiseen. Maailmassa yleistyy ilmio, jossa taudinaiheuttajat muut-
tuvat vastustuskykyisiksi olemassa oleville antibiooteille, mikd uhkaa teh-
d4 monista infektioista jalleen hengenvaarallisia. Tehokkaampia keinoja
uusien antibioottien 16ytamiseksi voidaan kuitenkin kehittda tutkimalla
bakteerien kehitysta aikojen kuluessa.

Mia Lempidinen-Avcin luku 9, "Kasvien muinais-DNA-tutkimus tarken-
taa tietoa viljelyn historiasta”, kertoo konkreettisesti, miten kasvien geneet-

tinen tutkimus on samalla myos ihmisten historiaa. Kasvien domestikaatio

46 Liuetal 2024
47 Liuetal 2024
48 Liuetal 2024
49 Torres-Cortés et al. 2011; Rascovan et al. 2016
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Kuva o.4. Koproliitti
on kivettynytta ulos-
tetta. Kuvassa on jda-
kauden aikana elineen
laiskiaisen koproliitteja.
Niistd on pystytty eris-
timain eldinten itsensi
sekd eldinten syémien
kasvien DNA:ta (Poinar
et al. 2003). Kuva:
Smithsonian National
Museum of Natural
History.

on ollut keskeinen osa kulttuurien kehityst4, ja arkeologisten ja nykyisten
viljelykasvien geenitutkimus auttaa jaljittdimé&4n, missd ja milloin tietyt kas-
vit on otettu kiyttodn ja miten ne ovat levinneet eri puolille maailmaa. Kas-
vien geneettinen monimuotoisuus ja niiden sopeutuminen eri ympéristoi-
hin kertoo my®&s siitd, miten ihmisyhteisdt ovat sopeutuneet ja hyddyntineet
kasveja ravintona tai kaupankdynnin vilinein ja antaa siten kisityksen
ihmisten elinkeinoista ja taloudesta eri aikakausina.*® Luvussa 9 esiteltyjen
viljelykasvien lisaksi muinais-DNA-tutkimus on tuottanut tietoa muidenkin
kasvien kaytostd menneisyydessd. Vuonna 2008 julkaistussa tutkimukses-
sa onnistuttiin eristimiin kasvien DNA:ta Texasissa Hinds Cave -luolas-
sa sdilyneistd 5000-3 000 vuotta vanhoista ihmisen koproliiteista (kuva
0.4).5 Tutkimuksen mukaan osa havaituista kasveista oli todennakoisesti
perdisin ihmisten nauttimasta ravinnosta, mutta osa oli mahdollisesti p4a-
tynyt ihmisten elimistdon epésuorasti hengityksen tai juomaveden kautta.
Tutkimuksessa havaittujen paatsamien, okotillokasvien ja koisojen DNA
puolestaan yhdistettiin mahdollisesti ld4kkeend tai hallusinogeeneina kay-
tettyihin kasveihin.»

Kasvien lisdksi myos monien eldinlajien historia kytkeytyy ihmisiin.
Jouni Aspin luku 10, "Arkeogenetiikka eldinten evolutiivisen historian tut-
kimuksessa”, tarkastelee ihmisen ja ympériston vaikutusta luonnonvarais-
ten eldinten ja kotieldinten geeniperimdan. Tarkemmin luvussa késitelldan

sutta, saimaannorppaa, poroa, lammasta, nautaa ja suomenhevosta.

so esim. Schlumbaum et al. 2008
st Reinhard et al. 2008
52 Reinhard et al. 2008
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Hevosen domestikaatio tapahtui noin 3500 eaa. Keski-Aasian aroilla
nykyisen Kazakstanin alueella Botain kulttuurin piirissa.” Niita hevosia
kaytettiin ratsuina ja niiden maitoa hyddynnettiin ravintona.>* Noin tuhat
vuotta mydhemmin Mustanmeren—Kaspian aroilla kasvatettujen hevosten
perimissa tapahtui mutaatioita, joiden seurauksena eldimen ominaisuudet
muuttuivat: selkdvaivat vihenivit ja hevosista tuli entistd helpommin kési-
teltavid ja tottelevaisempia. Geenitutkimusten mukaan nykyhevoset kanta-
vat perimad juuri ndistd hevosista.”” On esitetty, ettd vuosien 2700-2200 eaa.
valilla hevosista tuli arvostettuja hyodykkeitd ja statussymboleita, silla ne
sujuvoittivat eliitin kaukokauppaa — mika puolestaan edesauttoi eldinten
levidmisté laajalle alueelle.®* Suomenhevonen on melko uusi hevosrotu,
ja Jouni Aspi kisittelee luvussa 10 sen historiaa r9oo-luvun alusta lahtien.
Muiden nykyhevosten lailla suomenhevonen on sukua pronssikaudella
Eurooppaan levinneille hevosille, mutta se on toistaiseksi ainoa moderni
hevosrotu, jossa on sailynyt sama emélinjainen haplotyyppi (F) kuin aasian-
villihevosella (przewalskinhevonen).”” Aasianvillihevonen ei kuitenkaan ole
suomenhevosen suora esivanhempi, silld DNA-tutkimusten mukaan aasian-
villihevoset polveutuvat Botain ensimmaisistd domestikoiduista hevosista.s
Tulos kuitenkin kertoo suomenhevosella olevan geneettisid yhteyksid var-

haisiin itdisiin hevosrotuihin.®

Taydennyksia, sovellutuksia ja eettisia nakokulmia

Pohjimmiltaan muinais-DNA-tutkimus soveltaa molekyylibiologisia tek-
niikoita arkeologisen aineiston tutkimukseen. Muut molekyyliarkeologiset
menetelmét siséltdvit muun muassa proteiinien seka lipidien eli rasva-ainei-
den analyyseja. Erityisesti paleoproteomiikkaa on kutsuttu muinais-DNA-
tutkimuksen sisaralaksi.®® Proteiinien avulla on mahdollista laajentaa tietoa

53 de Barros Damgaard et al. 2018
sa  Outram et al. 2009

ss  Librado et al. 2024

s6 Librado et al. 2024

57 Kvistetal. 2019

s8  Gaunitz et al. 2018

so  Kvist et al. 2019

60 Warinner et al. 2022
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ihmisen hyddyntamisti eldinlajeista sekd ihmisen terveydentilasta tai tdmén
syOméstd ravinnosta. Proteiinien tutkimus onkin erinomainen tapa tdyden-
tad DNA-tutkimusta ja toisinaan myos paikata sitd, silld proteiinit saattavat
sdilyd arkeologisessa aineistossa DNA:ta paremmin. Proteiinitutkimuksen
mahdollisuuksiin ja tutkimustuloksiin perehdytidan Ulla Nordforsin ja Sofia
Paasikiven luvussa 11, "Proteiinien tutkimus tdydentiid muinais-DNA:sta
saatavaa tietoa”.

Luvussa 12, "Suomessa puhutut kielet kivikaudelta rautakauden lop-
puun”, Minerva Piha kisittelee Suomen alueen kielellista historiaa eri ai-
koina. Vaikka useimpien arkeologisten ihmisyksildiden puhumaa kielta ei
voida tietdd, eivatkd geenit suoraan kerro kielestd, kielihistoria kiinnostaa
geneetikkoja ja kulkee jatkuvasti muinais-DNA-tutkimusten rinnalla.* Kiel-
ten levidminen ja muutokset voivat heijastaa - tai olla heijastamatta — ih-
misten muuttoliikkeitd, jotka ovat jattaneet jalkensa viestojen geneettiseen
koostumukseen (ks. my6s luku 3, Salmela). Tutkimalla kielten ja geneettisten
ryhmien levidmisen yhtenevaisyyksia ja eroja voidaan paremmin ymmaér-
tad vdestojen historiallisia liikkeitd, sekoittumista ja eristaytymista. Kieli-
historian ja genetiikan yhdessé tuottama tieto on arvokasta, sill4 se auttaa
rakentamaan moniulotteista kuvaa ihmiskunnan menneisyydesta. Luku 12
ei kuitenkaan ole varsinainen tutkimus genetiikan ja kieliteteen yhteydesta
eikd pyri esittdmédn kattavaa synteesid aiheesta. Sen tarkoitus on ldhinn4
auttaa lukijaa pohtimaan, miten kielihistoria voi yhdisty4 tietoon Suomen
geneettisestd historiasta.

Arkeogenetiikka on etenkin arkeologisiin yksiloihin keskittyessdan ih-
misjadnnosten tutkimusta, joten siihen liittyy aina myos eettisid kysymyk-
sid.% Tutkittavat yksilot ovat aikoinaan olleet elavia ihmisi, jotka kuuluivat
omiin yhteisoihinsd. Heilla oli omat kulttuuriset ja sosiaaliset kaytdnton-
sd, joiden vuoksi heidin elaménsa saattoi poiketa nykyihmisten elamésta.
Biologisesti he olivat kuitenkin meidédn kaltaisiamme: he olivat fyysisesti
samanlaisia, ja heilld oli samanlainen kyky kokea tunteita kuin meill4. Mil-
14 oikeudella n4ita ihmisia voidaan tutkia? Menneisyyden henkilsiltd on
mahdotonta saada suostumusta muinais-DNA-tutkimukseen, joten voisiko
lupaa tutkimukseen pyytda henkilon jalkelaiselta?

61 esim. Haak et al. 2015; Saag et al. 2019
62 esim. Tarlow 2006; Masterton 2010; Sayer 2017, Moilanen 2021
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Kaytannossd luvan pyytdminen vainajan tutkimuksiin jalkelaisiltd on
usein mahdotonta, kun otetaan huomioon jélkeldisten tunnistamisen vai-
keus (ks. luku 5, Salmela). Myos pelkka ajatus siité, ettd muinainen vainaja
kuuluisi ainoastaan (tietyille) jalkel4isille, on eettisesti ongelmallinen, silla
jo muutamassa sukupolvessa mahdollisten jalkeldisten maari kasvaa huo-
mattavasti. Esimerkiksi 16oo-luvulla eldneelld henkil6lld voi olla tuhansia
jalkeldisia, joita kaikkia ei vilttamatta voi selvittda kirjallisista ldhteistd tai
edes DNA:n avulla. Vertailun vuoksi, vuonna 1850 ilmestyi amerikkalainen
sukuselvitys seitseméstd 1600-luvulla mantereelle saapuneesta uudisasuk-
kaasta, joilta pystyttiin jaljittimain kymmenentuhatta jalkel4istd.®* Suomes-
sa puolestaan tunnetaan hyvin Sursill-suku, jonka seitsemélla r500-luvul-
la elaneelld sisaruksella on nykyaan arviolta puoli miljoonaa jalkelaistd.54
Onkin perusteltua ajatella, ettd keskiaikaiset, rautakautiset, pronssikautiset
ja kivikautiset arkeologiset yksilot ovat kaikille yhteisia. Jos esimerkiksi
Valkeakosken Toppolanméelle tai Tampereen Vilusenharjulle 1100-luvulla
haudatulla henkil61l4 on nykyddn elavid jalkeldisia, heitd ovat todenné-
koisesti kaikki sellaiset nykysuomalaiset, joilla on juuria Suomen alueella.
Lisaksi jalkeldisid olisi vuosisatojen aikana tapahtuneiden muuttoliikkeiden
vuoksi myds muissa maailman viestoissa.

Alkuperiiskansojen tapauksessa jalkeldisyyskysymys on hieman eri-
lainen. Alkuperidiskansoiksi méaritelldan usein sellaiset vihemmistoksi
jadneet viestot, jotka asuttivat tiettyja maantieteellisid alueita nykyisten
kansallisvaltioiden muodostumisen aikaan (yleensi 18oo-1900-lukujen
vaihteessa), ja joilla oli kulttuurisia erityispiirteitd valtion valtaviestoon
verrattuna. Alkuperiiset pohjoisamerikkalaiset (engl. Native North Ameri-
cans), Australian aboriginaalit ja Uuden-Seelannin maorit on helppo tun-
nistaa alkuperiiskansoiksi: he asuttivat alueitaan ennen eurooppalaisten
siirtomaavaltojen saapumista ja kokivat kolonialismin vaikutukset, kuten
maidensa menetyksen, kulttuurinsa tukahduttamisen ja aktiivisen syrjinnén.
Sen sijaan esimerkiksi islantilaiset voidaan mairitell4 saaren alkuperéis-
vaestoksi, mutta ei alkuperaiskansaksi, silla heilld on oma valtionsa. Myos

suomalaiset luetaan yhdeksi Euroopan valtaviestoistd, kun taas saamelaiset

63 Morse 1850
64 Puhto 2018
65  ks. esim. Koponen 2018
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tayttavit alkuperdiskansan mairitelmén. Saamelaisilla on oma kieli ja kult-
tuuri (kuva 0.5), ja heihin on kohdistunut kolonialistisia kdytidnt6ja, kuten
tavoitteellinen sulauttaminen osaksi valtaviestod korvaamalla oma kieli ja
kulttuuri valtavieston kielelld ja kulttuurilla.s

Yleisend periaatteena on pidetty ldhtdkohtaa, ettd tutkittaessa ihmisjaén-
noksid, jotka voidaan varmuudella yhdistda alkuperaiskansaan, huomioidaan
kansan oikeudet, kulttuuri ja perinteet. Asiaan voi my&s kuulua esimerkiksi
yhteison suostumus ennen tutkimuksen aloittamista tai alkuperaiskansojen
edustajien ottaminen mukaan tutkimuksen suunnitteluun ja toteutukseen.s
Téta ldhestymistapaa on hyddynnetty Pohjois-Amerikassa alkuperéiskansoja

ja afroamerikkalaisia koskevissa muinais-DNA-tutkimuksissa.®®

66  ks.saamelaisten kokemuksista Suomessa Ranta & Kanninen 2019
67 esim. Alpaslan-Roodenberg et al. 2021
68 esim. Moltke et al. 2021, Fleskes et al. 2023; First Rider et al. 2024
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Hienotunteisuutta noudatetaan toki myos valtaviestoon kuuluvien ih-
misjadnnosten tutkimuksessa seka ajallisesti niin vanhojen ihmisyksildiden
tapauksessa, ettd heiddn kulttuurinsa ja tapansa eivit endd ole tiedossa. Ar-
keologian ja arkeogenetiikan tutkijat noudattavat ihmisjiannoksia tutkiessaan
yleisid tieteentekemisen hyvii periaatteita ja ohjeistuksia. Esimerkiksi eettisesti
kestavassa muinais-DNA-ja proteiinitutkimuksessa ndytteenoton tulee aiheut-
taa jidnnoksille mahdollisimman vihaistd vahinkoa,® ja sen tulee tapahtua
tarkasti mééritellyilld ja dokumentoiduilla menetelmilla (ks. luku 1, Saari, Pel-
tola & Salmela ja luku 11, Nordfors & Paasikivi). Tutkimuksessa noudatetta-
vien hyvien kaytantojen lisiksi tutkijoilla on lukuisia vastuita ja velvollisuuksia
niin lagjaa yleis64 kuin menneisyyden yksilditdkin kohtaan.”> Naihin kuuluu
esimerkiksi tutkimustulosten avoin jakaminen, silla kaikilla ihmisilld on oi-
keus saada tietoa siitd, mité yhteisistd esivanhemmistamme on saatu selville.”
Myés kasvien (luku 9, Lempidinen-Avci), eldinten (luku 10, Aspi) ja ymparis-
tojen (luku 8, Elo) vastuullinen tutkimus tarkoittaa, ettd aiheita kisittelevien
tutkimustulosten tulee olla avoimia ja julkisia. Niissa tutkimuksissa tulosten
avoimuus voi myos edistid esimerkiksi ekosysteemien ja lajien suojelua.

Yksi tarkeimmista tutkijan tehtavista on kuitenkin tutkittavien yksiloi-
den ihmisarvon kunnioittaminen. TAdma tarkoittaa tasapainottelua tieteelli-
sen uteliaisuuden, yhteiskunnallisen merkityksen ja vainajien yksityisyyden
valilld. Menneisyyden ihmiset eivat voi itse vaikuttaa sithen, miten heididn
jaannoksiddn tutkitaan tai millaisia tarinoita heistd kerrotaan. Moni on kui-
tenkin torméannyt lausahdukseen, jonka mukaan henkild eldd vain niin
kauan kuin hidnet muistetaan.” Tdma on kaunis ajatus, johon voi kytkea
nikemyksen siité, ettd kaikilla menneisyyden ihmisilld on oikeus tulla
muistetuksi.” Thmisjadnndsten monitieteinen tutkimus nostaa usein esiin
menneisyyden henkil6itd, thmisryhmia tai jopa lajeja, jotka ovat muutoin
jaaneet unohduksiin ajan saatossa (ks. luku 2, Peltola & Onkamo). Tutki-
mubksista saatu tieto auttaa ymmartimaan paremmin menneisyyden yksi-

loiden eldmaa ja tuo heidit osaksi historiaa.”

69 Alpaslan-Roodenberg et al. 2021

70 Tarlow 2006; Wagner et al. 2020; Moilanen 2021: 39
71 ks. Sayer 2017: 131

72 ks. esim. Koski & Moilanen 2019: 96-97

73 ks. esim. Moilanen 2021: 39, 41

74  esim. Masterton 2010: 10; Moilanen 2021: 39

26



https://doi.org/10.21435/t1.298

Muinais-DNA: Avain menneisyyteen -nayttely
museokeskus Vapriikissa

Museokeskus Vapriikin projektissa on tuotettu mittava kokonaisuus viimei-
simpén tieteelliseen tutkimukseen pohjautuvaa tietoa Suomen mennei-
syydesta. Timéan julkaisun ja nayttelyn avulla tieto valittyy laajalle yleistlle
niin tiedeyhteisossd kuin sen ulkopuolellakin. Monitieteisen tutkimuksen
tieteellinen merkitys on kiistaton. Sen avulla on mahdollista tuottaa tietoa
eri lajeista menneisyydessa (luku 2, Peltola & Onkamo ja luku 10, Aspi),
ihmisten kulttuureista ja kiytinteistd (luku 5, Salmela), elintavoista ja ter-
veydestd (luku 7, Nordfors & Paasikivi), ruokavaliosta (luku 9, Lempidinen-
Avci ja luku 11, Nordfors & Paasikivi), vaestdjen liikkeistd (luku 3, Salmela
ja luku 12, Piha) sekd ympéristostd (luku 8, Elo).

Ulla Nordfors, kirjan toinen toimittaja ja yksi kirjoittajista, on johta-
nut Vapriikin monitieteistd tutkimushanketta ja kuulunut samalla Sugrige/
Sumragen-hankkeeseen toimien néin yhteytena tieteellisten hankkeiden ja
néyttelyprojektin valilla. Kiitimme ldmpimésti Sugrige/Sumragen-hankkei-
den johtajaa professori Paivi Onkamoa seki tutkimusryhman muita jasenia
Sanni Peltolaa (joka on myds kuulunut néyttelytydryhméin ja oikoluke-
nut kirjan tekstid), Elina Salmelaa, Sofia Paasikived ja Nelli-Johanna Saarta.
Heidédn ansiostaan tutkimustulosten vélittiminen laajalle yleisolle on ollut
mahdollista. Kiitimme myos teoksen muita kirjoittajia Riikka Eloa, Mia
Lempidinen-Avcia, Jouni Aspia ja Minerva Pihaa, joiden asiantuntemus téy-
dentad Vapriikin hanketta ja kirjan teemoja parhaalla mahdollisella tavalla.
Kiitos myds nayttelytydoryhman jasenelle Kreetta Lesellille kasikirjoituksen
kommentoinnista sekd suurelle joukolle muita asiantuntijoita, jotka ovat eri
tavoilla tarjonneet osaamistaan hankkeessa, muun muassa analysoimalla
aineistoja ja naytteiti erilaisin monitieteisin menetelmin: Laura Arppe, Heli
Etu-Sihvola, Tuija Kirkinen, Anniina Kuha, Maria Lahtinen-Kaislaniemi,
Anne-Mari Liira, Sanna Pitsi, Jenni Suomela, Tiina Vire, Shevan Wilkin ja
Krista Wright.

27



https://doi.org/10.21435/t1.298

Tutkimuskirjallisuus

Alpaslan-Roodenberg, S., Anthony, D., Babiker, H., Banffy,E., Booth, T. et al. 2021. Ethics of DNA
research on human remains: five globally applicable guidelines. Nature 599: 41-46. https://
doi.org/10.1038/541586-021-04008-X

Ayres, B. & Maier, S. W. 2021. A vindication of the redbead. The typology of red hair throughout the
literary and visual arts. Cham: Palgrave Macmillan.

de Barros Damgaard, P, Martiniano, R., Kamm, J., Moreno-Mayar, J. V., Kroonen, G. et al. 2018. The
first horse herders and the impact of early Bronze Age steppe expansions into Asia. Science
360: eaary711. https://doi.org/10.1126/science.aar771t

Champion, T. 1990. Debate; Migration Revived. Journal of Danish Archaeology 9(1): 214-218. https://
doi.org/10.1080/0108464X.1990.10590045

Dannemann, M. 2021. The population-specific impact of neandertal introgression on human disease,
Genome Biology and Evolution 13(1): evaa2so. https://doi.org/10.1093/gbe/evaazso

Deshaque, M. 2023. Palaeogenomic reconstruction of woolly mammoth evolutionary history and ex-
tinction dynamics. Stockholm: Stockholm University.

Drancourt, M. Tran-Hung, L., Courtin, J., de Lumley, H. & Raoult,D. 200s. Bartonella quintana
in a g000-year-old human tooth. The Journal of Infectious Diseases 191(4): 607-611, https://doi.
0rg/10.1086/427041

Drell,J.R.R. 2002. Neanderthals: A history of interpretation. Oxford Journal of Archaeology 19(1):
1-24. https://doi.org/10.1111/1468-0092.00096

Fillon, M. 2002. The real face of Jesus: Advances in forensic science reveal the most famous face
in history. Popular Mechanics 100: 68-69.

First Rider, D., Crop Eared Wolf, A., Murray, J., De Flamingh, A., Campelo Dos Santos, A.L. et
al. 2024. Genomic analyses correspond with deep persistence of peoples of Blackfoot Con-
federacy from glacial times. Science Advances 10(14). https://doi.org/10.1126/sciadv.adl6595

Fischer, N. 2023. Muinais-dna kirjoittaa Euroopan historiaa uusiksi. Tieteen kuvalebti 6.3.2023.
https://tieku.fi/ihminen/muinais-dna-kirjoittaa-euroopan-historiaa-uusiksi [viitattu 15.6.2024]

Fleskes, R.E., Cabana, G.S., Gilmore, J.K., Juarez, C., Karcher, E. et al. 2023. Community-engaged
ancient DNA project reveals diverse origins of 18th-century African descendants in Charleston,
South Carolina. PNAS 120(3): €2201620120. https://doi.org/10.1073/pnas.2201620120

Fort,]. 2015. Demic and cultural diffusion propagated the Neolithic transition across different
regions of Europe. Journal of the Royal Society Interface 12(106). https://doi.org/10.1098/
1sif.2015.0166

Frost, P. 1990. Fair women, dark men: The forgotten roots of colour prejudice. History of European
Ideas 12(5): 669-679. https://doi.org/10.1016/0191-6599(90)90178-H

Gamba, C., Fernandez, E., Tirado, M., Deguilloux, M. F,, Pemonge, M. F. et al. 2011. Ancient DNA
from an Early Neolithic Iberian population supports a pioneer colonization by first farmers.
Molecular Ecology 21(1): 45-56. https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.2011.05361.X

Gaunitz, C., Fages, A., Hanghgj, K., Albrechtsen, A., Khan, N. et al. 2018. Ancient genomes re-
visit the ancestry of domestic and Przewalski’s horses. Science 360(6384): 111-114. https://doi.
org/10.1126/science.aao3297

Gershon, L. 2021. DNA Analysis rewrites ancient history of Japan. Smithsonian Magazine 21.9.2021.
https://www.smithsonianmag.com/smart-news/japanese-ancestors-came-from-three-ancient-
groups-180978725/ [viitattu 15.6.2024]

Haak, W, Lazaridis, [, Patterson, N., Rohland, N., Mallick, S. et al. 2015. Massive migration from
the steppe was a source for Indo-European languages in Europe. Nature 522: 207-211. https://
doi.org/10.1038/nature4317

Hall, S. 1999. Identiteetti. (Suom. M. Lehtonen & J. Herkman.) Tampere: Vastapaino.

Hirschman, E.C. & Panther-Yates, D. 2008. Peering inward for ethnic identity: Consumer inter-
pretation of DNA test results. Identity 8(1): 47-66. https://doi.org/10.1080/15283480701787368

Hofmanov4, Z., Kreutzer, S., Hellenthal, G., Sell,C., Diekmann, Y. et al. 2015. Early farmers from
across Europe directly descended from Neolithic Aegeans. PNAS 113(25): 6886-6891. https://
doi.org/10.1073/pnas.1523951113

Intagliata, C. 2020. Ancient DNA rewrites Dead Sea scroll history. Scientific American 9.7.2020.
https://www.scientificamerican.com/podcast/episode/ancient-dna-rewrites-dead-sea-scroll-
history/ [viitattu 15.6.2024]

28


https://doi.org/10.1038/s41586-021-04008-x
https://doi.org/10.1038/s41586-021-04008-x
https://doi.org/10.1126/science.aar7711
https://doi.org/10.1080/0108464X.1990.10590045
https://doi.org/10.1080/0108464X.1990.10590045
https://doi.org/10.1093/gbe/evaa250
https://doi.org/10.1086/427041
https://doi.org/10.1086/427041
https://doi.org/10.1111/1468-0092.00096
https://doi.org/10.1126/sciadv.adl6595
https://tieku.fi/ihminen/muinais-dna-kirjoittaa-euroopan-historiaa-uusiksi
https://doi.org/10.1073/pnas.2201620120
https://doi.org/10.1098/rsif.2015.0166
https://doi.org/10.1098/rsif.2015.0166
https://doi.org/10.1016/0191-6599(90)90178-H
https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.2011.05361.x
https://doi.org/10.1126/science.aao3297
https://doi.org/10.1126/science.aao3297
https://www.smithsonianmag.com/smart-news/japanese-ancestors-came-from-three-ancient-groups-180978725/
https://www.smithsonianmag.com/smart-news/japanese-ancestors-came-from-three-ancient-groups-180978725/
https://doi.org/10.1038/nature14317
https://doi.org/10.1038/nature14317
https://doi.org/10.1038/nature14317
https://doi.org/10.1080/15283480701787368
https://doi.org/10.1073/pnas.1523951113
https://doi.org/10.1073/pnas.1523951113
https://www.scientificamerican.com/podcast/episode/ancient-dna-rewrites-dead-sea-scroll-history/
https://www.scientificamerican.com/podcast/episode/ancient-dna-rewrites-dead-sea-scroll-history/

https://doi.org/10.21435/t1.298

Jones, E.D. 2017. The search for ancient DNA in the media limelight: A case study of celebrity science.
Doctoral thesis, University College London. https://discovery.ucl.ac.uk/id/eprint/1566827/

Kalmistopiiri 2021. Vuoden 2021 luetuimmat Kalmistopiiri-jutut. Kalmistopiiri 28.12.2021. https://
kalmistopiiri.fi/2021/12/28/vuoden-2021-luetuimmat-kalmistopiiri-jutut/ [viitattu 15.6.2024)

Kalmistopiiri 2022. Vuoden 2022 luetuimmat julkaisut Kalmistopiirissi. Kalmistopiiri 27.12.2022.
https://kalmistopiiri.fi/2022/12/27/vuoden-2022-luetuimmat-julkaisut-kalmistopiirissa/ [vii-
tattu 15.6.2024]

Kaushik, R. & Sougat, R. 2018. War and epidemics A chronicle of infectious diseases. Journal of
Marine Medical Society 20(1): 50-54. https://doi.org/10.4103/jmmsjmms_34_18

Koivisto, A. 2024. Ensimmadiset Vantaan alueen asukkaat ja heidén ulkonikénsi. Blogi ~-Museon
muruja 11.2.2024. https://kaupunginmuseo.vantaa.fi/fi/blogit/museon-muruja/ensimmaiset-
vantaan-alueen-asukkaat-ja-heidan-ulkonakonsa [viitattu 19.5.2024]

Koponen, J. 2018. Alkuperaiskansat modernissa maailmassa. AntroBlogi 28.2.2018 https://antrob-
logi.fi/2018/02/alkuperaiskansat-modernissa-maailmassa/ [viitattu 9.4.2024]

Koski, K. & Moilanen, U. 2019. Kuolema ja tuonpuoleinen. Teoksessa: Pajari, L., Jalonen, J., Miettinen,
R. & Kanerva, K. (toim.) Suomalaisen kuoleman historia: 61-98. Helsinki: Gaudeamus.

Kunnas, L. 2024a. The furthest past historiography and the conceptual bistory of Stone Age archaeol-
ogy in Finland, c. 1700-1940. Dissertationes Universitatis Helsingiensis 129/2024. Helsinki:
Helsingin yliopisto.

Kunnas, L. 2024b. Valkoiset ja mustat kivikaudella? Tuokiokuvia ihmisten ulkonikoon liitty-
vien késitysten historiasta. Kalmistopiiri 27.3.2024. [viitattu 19.5.2024] https://kalmistopiiri.
fi/2024/03/27/valkoiset-ja-mustat-kivikaudella-tuokiokuvia-ihmisten-ulkonakoon-liittyvien-
kasitysten-historiasta/

Kuppelomiki, P, Lindholm, J., Sunnarborg, T. & Tapio, S. 2021. Helsingin yliopisto: Katsaus strate-
glakauteen 20172020 ja vuoteen 2020. Helsingin yliopisto.

Kuppelomiki, P, Sunnarborg, T. & Tapio, S. 2019. Helsingin yliopiston katsaus vuoteen 2018. Helsin-
gin yliopisto.

Kvist, L., Niskanen, M., Mannermaa, K., Wutke, S. & Aspi J. 2019. Genetic variability and history
of a native Finnish horse breed. Genetics Selection Evolution st: 35. https://doi.org/10.1186/
SI2711-019-0480-8

Kallén, A., Mulcare, C., Nyblom, A. & Strand, D. 2019. Archaeogenetics in Popular Media: Con-
temporary Implications of Ancient DNA. Current Swedish Archaeology 27(1): 69-91. https://
doi.org/10.37718/CSA.2019.04

Librado, P, Tressieres, G., Chauvey, L., Fages, A., Khan, N. et al. 2024. Widespread horse-based
mobility arose around 2,200 BCE in Eurasia. Nature 631: 819-851. https://doi.org/10.1038/
$41586-024-07597-5

Liu, S., Stoof-Leichsenring, K., Harms, L., Schulte, L., Mischke, S. et al. 2024. Tibetan terrestrial
and aquatic ecosystems collapsed with cryosphere loss inferred from sedimentary ancient
metagenomics. Science Advances 10(21). https://doi.org/10.1126/sciadv.adn8490

Mai, B.H., Barbieri, R., Chenal, T., Castex, D., Jonvel, R. et al. 2020. Five millennia of Bartonella
quintana bacteraemia. PLoS One 15(11): €0239526. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0239526

Margaryan, A., Lawson, D.]., Sikora, M., Racimo, F,, Rasmussen, S. et al. 2020. Population genomics of
the Viking world. Nature 585: 390-396. https://doi.org/10.1038/541586-020-2688-8

Martin, N.G. 1975. No evidence for a genetic basis of tongue rolling or hand clasping. Journal of
Heredity 66: 179-180.

Masterton, M. 2010. Duties to past persons. Moral standing and posthumous interests of old hu-
man remains. Digital Comprehensive Summaries of Uppsala Dissertations from the Faculty
of Medicine 557. Uppsala: Uppsala university.

M’charek, A. 2024. Whitewashing the neanderthal: Doing time with ancient DNA. Teoksessa:
Strand, D., Kéllén, A. & Mulgare, C. (toim.) Critical Perspectives on Ancient DNA. Cambridge,
MA: The MIT Press.

Moilanen, U. 2019. Muinais-DNA-tutkimuksen ajankohtaisia uutisia Vapriikissa - kooste tapahtu-
masta. Kalmistopiiri 20.1.2019. https://kalmistopiiri.fi/2019/01/20/muinais-dna-tutkimuksen-
ajankohtaisia-uutisia-vapriikissa/ [viitattu 15.6.2024]

Moilanen, U. 2021. Mit4 tarkoittaa ihmisjadnndsten kunnioittava kohtelu? Muinaistutkija 4/2021:
38-43.

Moilanen, U. & Paasikivi, S. 2023. Esihistoriallisten tartuntatautien ja epidemioiden tutkimusmah-
dollisuudet Suomessa. Ennen ja nyt — Historian tietosanomat 2/2023. Kulkutautien historiaa:
5-18. https://doi.org/10.37449/ennenjanyt.125929

29


https://discovery.ucl.ac.uk/id/eprint/1566827/
https://kalmistopiiri.fi/2021/12/28/vuoden-2021-luetuimmat-kalmistopiiri-jutut/
https://kalmistopiiri.fi/2021/12/28/vuoden-2021-luetuimmat-kalmistopiiri-jutut/
https://kalmistopiiri.fi/2022/12/27/vuoden-2022-luetuimmat-julkaisut-kalmistopiirissa/
https://doi.org/10.4103/jmms.jmms_34_18
https://kaupunginmuseo.vantaa.fi/fi/blogit/museon-muruja/ensimmaiset-vantaan-alueen-asukkaat-ja-heidan-ulkonakonsa
https://kaupunginmuseo.vantaa.fi/fi/blogit/museon-muruja/ensimmaiset-vantaan-alueen-asukkaat-ja-heidan-ulkonakonsa
https://antroblogi.fi/2018/02/alkuperaiskansat-modernissa-maailmassa/
https://antroblogi.fi/2018/02/alkuperaiskansat-modernissa-maailmassa/
https://kalmistopiiri.fi/2024/03/27/valkoiset-ja-mustat-kivikaudella-tuokiokuvia-ihmisten-ulkonakoon-liittyvien-kasitysten-historiasta/ 
https://kalmistopiiri.fi/2024/03/27/valkoiset-ja-mustat-kivikaudella-tuokiokuvia-ihmisten-ulkonakoon-liittyvien-kasitysten-historiasta/ 
https://kalmistopiiri.fi/2024/03/27/valkoiset-ja-mustat-kivikaudella-tuokiokuvia-ihmisten-ulkonakoon-liittyvien-kasitysten-historiasta/ 
https://doi.org/10.1186/s12711-019-0480-8.
https://doi.org/10.1186/s12711-019-0480-8
https://doi.org/10.1186/s12711-019-0480-8
https://doi.org/10.37718/CSA.2019.04
https://doi.org/10.37718/CSA.2019.04
https://doi.org/10.1038/s41586-024-07597-5
https://doi.org/10.1038/s41586-024-07597-5
https://doi.org/10.1126/sciadv.adn8490
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0239526
https://doi.org/10.1038/s41586-020-2688-8
https://kalmistopiiri.fi/2019/01/20/muinais-dna-tutkimuksen-ajankohtaisia-uutisia-vapriikissa/
https://kalmistopiiri.fi/2019/01/20/muinais-dna-tutkimuksen-ajankohtaisia-uutisia-vapriikissa/
https://doi.org/10.37449/ennenjanyt.125929
https://doi.org/10.37449/ennenjanyt.125929

https://doi.org/10.21435/t1.298

Moltke, L., Korneliussen, T.S., Seguin-Orlando, A., Moreno-Mayar, J. V., LaPointe, E. et al. 2021.
Identifying a living great-grandson of the Lakota Sioux leader Tatanka Iyotake (Sitting Bull).
Science Advances 7(44): eabh2ors. https://doi.org/10.1126/sciadv.abh2o13

Morse, A. 1850. Memorial of the Morses. Boston: William Veazie.

Nelson, A. 2008. Bio Science: Genetic genealogy testing and the pursuit of African ancestry. Social
Studies of Science 38(s). https://doi.org/10.1177/0306312708091929

Nordgren, A., & Juengst, E.T. 2009. Can genomics tell me who I am? Essentialistic rhetoric
in direct-to-consumer DNA testing. New Genetics and Society, 28(2), 157-172. https://doi.
0rg/10.1080/14636770902901595

Nordfors, U. Peltola, S., O’Sullivan, R. J., Lamnidis, T., Majander, K. et al. (tulossa) Archacogenetics
reveals fine-scale genetic continuity and patterns of kinship and health in medieval Finland.

Ohl, M.E. & Spach, D.H. 2000. Bartonella quintana and urban trench fever. Clinical Infectious
Diseases 31(1): 131-135. https://doi.org/10.1086/313890

Oliver, W. H. 2014. Reconsidering the skin colour (race) of Jesus and his ancestors. Journal of Early
Christian History 4(2): 95-115. https://doi.org/10.1080/2222582X.2014.11877306

Outram, A.K,, Stear, N. A, Bendrey, R., Olsen, S., Kasparov, A. et al. 2009. The earliest horse harnessing
and milking. Science 323(5919): 1332-1335. https://doi.org/10.1126/science. 1168594

Patch, C., Sequeiros, J. & Cornel, M. 2009. Genetic horoscopes: is it all in the genes? Points for
regulatory control of direct-to-consumer genetic testing. European Journal of Human Genetics
17: 857-859. https://doi.org/10.1038/ejhg.2008.246

Pindi, G.N., & De La Garza, A.T. 2018. "The colonial Jesus”: Deconstructing white christianity.
Teoksessa: McIntosh, D.M., D., Moon, D.G. & Nakayama, T.K. (toim.) Interrogating the com-
municative power of whiteness: 218-238. New York: Routledge.

Pitt-Rivers, J. 1973. The kith and the kin. Teoksessa: Goody, J. (toim.) The Character of Kinship: 89 -
106. Cambridge: Cambridge University Press.

Poinar, H., Kuch, M., McDonald, G., Martin, P. & Piibo, S. 2003. Nuclear gene sequences from a
Late Pleistocene sloth coprolite. Current Biology 13(13): P1150-1152. https://doi.org/10.1016/
S0960-9822(03)00450-0

Puhto, S. 2018. 7 sisarusta ja puoli miljoonaa jélkeldistd — Oletko sindkin polveutunut Sursillin
suvusta, kuten Sibelius ja Danny? Seura-lebti 26.5.2018. https://seura.fi/ilmiot/mysteerit/7-
sisarusta-ja-puoli-miljoonaa-jalkelaista-oletko-sinakin-polveutunut-sursillin-suvusta/

Ranta, K. & Kanninen, J. 2019. Vastatuuleen — Saamen kansan pakkosuomalaistamisesta. Helsinki:
S&S.

Raoult, D., Dutour, O., Houhamdi, L., Jankauskas, R., Fournier, P-E. et al. 2006. Evidence for louse-
transmitted diseases in soldiers of Napoleon’s grand army in Vilnius. The Journal of Infectious
Diseases 193(1): 112-120. https://doi.org/10.1086/498534

Rascovan, N., Telke, A., Raoult, D., Rolain, J. M. & Desnues, C. 2016. Exploring divergent antibio-
tic resistance genes in ancient metagenomes and discovery of a novel beta-lactamase family.
Environmental Microbiology Reports 8(5): 886-895. https://doi.org/10.1111/1758-2229.12453

Rask, R. 2019. Aleksis Kiven sukujuuret on nyt selvitetty varmuudella - sitkedt huhut Kiven aa-
telisjuurista eiviit pidi paikkansa. Yle 8.5.2019. https://yle.fi/a/3-10768853 [viitattu 24.3.2024]

Reinhard, K. J., Chaves, S. M., Jones, J. G. & Iiiiguez. A. M. 2008. Evaluating chloroplast DNA in
prehistoric Texas coprolites: medicinal, dietary, or ambient ancient DNA? Journal of Archa-
eological Science 35(6): 1748-1755. https://doi.org/10.1016/j.jas.2007.11.013

Robb, J. & Preston, M. 2007. Beyond 'migration’ versus acculturation’: new models for the spread
of agriculture. Teoksessa: Alasdair Whittle, and Vicki Cummings (toim.) Going over: The Meso-
lithic-Neolithic transition in North-West Europe. London: British Academy Scholarship Online.
https://doi.org/10.5871/bacad/9780197264140.003.0006

Roth, W. D. & Ivemark, B. 2018. Genetic Options: The impact of genetic ancestry testing on
consumers’ Racial and ethnic identities. American Journal of Sociology 124(1). https://doi.
0rg/10.1086/697487

Royal, C. D, J., Novembre, S. M., Fullerton, D. B., Goldstein, J. C., Long, M. J. et al. 2010. Inferring
genetic ancestry: Opportunities, challenges, and implications. The American Journal of Human
Genetics 86(5): P661-673. https://doi.org/10.1016/j.ajhg.2010.03.011

Ryan, M. 2021. What did Jesus look like? Reclaiming Jesus the Jew in art and religious education.
Journal of Religious Education 69: 239-252. https://doi.org/10.1007/$40839-021-00137-7

Saag, L., Laneman, M., Varul, L., Malve, M., Valk, H. et al. 2019. The arrival of Siberian ancestry
connecting the Eastern Baltic to Uralic speakers further east. Current Biology 29(10): 1701-1711.
e16. https://doi.org/10.1016/j.cub.2019.04.026

30


https://doi.org/10.1126/sciadv.abh2013
https://doi.org/10.1177/0306312708091929
https://doi.org/10.1080/14636770902901595
https://doi.org/10.1080/14636770902901595
https://doi.org/10.1086/313890
https://doi.org/10.1080/2222582X.2014.11877306
https://doi.org/10.1126/science.1168594
https://doi.org/10.1038/ejhg.2008.246
https://doi.org/10.1016/S0960-9822(03)00450-0
https://doi.org/10.1016/S0960-9822(03)00450-0
https://seura.fi/ilmiot/mysteerit/7-sisarusta-ja-puoli-miljoonaa-jalkelaista-oletko-sinakin-polveutunut-sursillin-suvusta/
https://seura.fi/ilmiot/mysteerit/7-sisarusta-ja-puoli-miljoonaa-jalkelaista-oletko-sinakin-polveutunut-sursillin-suvusta/
https://doi.org/10.1086/498534
https://doi.org/10.1111/1758-2229.12453
https://yle.fi/a/3-10768853
https://doi.org/10.1016/j.jas.2007.11.013
https://doi.org/10.5871/bacad/9780197264140.003.0006
https://doi.org/10.1086/697487
https://doi.org/10.1086/697487
https://doi.org/10.1016/j.ajhg.2010.03.011
https://doi.org/10.1007/s40839-021-00137-7
https://doi.org/10.1016/j.cub.2019.04.026
https://doi.org/10.1016/j.cub.2019.04.026

https://doi.org/10.21435/t1.298

Sayer, D. 2017. Ethics and burial archaeology. London: Bloomsbury Academic.

Schlumbaum, A., Tensen, M. & Jaenicke-Després, V. 2008. Ancient plant DNA in archaeobotany.
Vegetation History and Archaeobotany 17: 233—244. https://doi.org/10.1007/s00334-007-0125-7

Schroeder, H. 2023. DNA-researcher: It’s not "'woke’ to portray prehistoric Europeans with dark
skin. It’s evolution. Science Nordic 28.11.2023. https://www.sciencenordic.com/archaeology-
denmark-history/dna-researcher-its-not-woke-to-portray-prehistoric-europeans-with-dark-
skin-its-evolution/2273715

Scully, M., King, T. & Brown, S. T. 2013. Remediating Viking origins: Genetic code as archival
memory of the remote past. Sociology 47(5): 921-938. https://doi.org/10.1177/003803851349353

Scully, M., Brown, S. D. & King, T. 2016. Becoming a Viking: DNA testing, genetic ancestry and
placeholder identity. Ethnic and Racial Studies 39(2): 162-180. https://doi.org/10.1080/01419
870.2016.1105991

Sihvo, H. 2018. Kivi, Aleksis (1834-1872). Kansallisbiografia. https://kansallisbiografia.fi/kansal-
lisbiografia/henkilo/2826

Sokal, R., Oden, N. & Wilson, C. 1991. Genetic evidence for the spread of agriculture in Europe
by demic diffusion. Nature 351, 143-145. https://doi.org/10.1038/35114320

Stone, A. C., & Ozga, A. T. 2019. Ancient DNA in the study of ancient disease. Teoksessa: Buikstra,
J.E. (toim.) Ortner’s identification of pathological conditions in human skeletal remains (Third
edition): 183—210. Academic Press.

Strand, D., & Kéllén, A. 2021. [ am a Viking! DNA, popular culture and the construction of ge-
neticized identity. New Genetics and Society, 40(4), 520-540. https://doi.org/10.1080/1463677
8.2020.1868988

Sturtevant, A. H. 1940. A new inherited character in man. Proceedings of the National Academy of
Sciences USA 26: 100-102.

Sturm, R. A. & Larsson, M. 2009. Genetics of human iris colour and patterns. Pigment Cell ¢ Mela-
noma Research 22(5): 544-562. https://doi.org/10.1111/j.1755-148X.2009.00606.%

Tarlow, S. 2006. Archaeological ethics and the people of the past. Teoksessa: Scarre, C. & Scarre,
G. (toim.) The ethics of archaeology: Philosophical perspectives on archaeological practice: 199—216.
Cambridge: Cambridge University Press.

Torres-Cortés, G., Millan, V., Ramirez-Saad, H. C., Nisa-Martinez, R., Toro, N. et al. 2o011. Char-
acterization of novel antibiotic resistance genes identified by functional metagenomics
on soil samples. Environmental Microbiology 13(4): 1101-1114. https://doi.org/10.1111/j.1462-
2920.2010.02422.X

Wagner, J.K., Colwell, C., Claw, K. G., Stone, A.C., Bolnick, D. A. 2020. Fostering responsi-
ble research on ancient DNA. ASHG Guidance 107(2): P183-195. https://doi.org/10.1016/].
ajhg.2020.06.017

Walker, R. 1990. Ka whawhai tonu matou: struggle without end. Auckland: Penguin.

Warinner, C., Korzow Richter, K. & Collins, M. J. 2022. Paleoproteomics. Chemical Reviews 122(16):
13401-13446. https://doi.org/10.1021/acs.chemrev.1coo703

Willerslev, E. & Meltzer, D.J. 2021. Peopling of the Americas as inferred from ancient genomics.
Nature 594: 356-364. https://doi.org/10.1038/541586-021-03499-y

Wintle, M. 2021. Gender and race in the personification of the continents in the Early Modern
Period: Building eurocentrism. Teoksessa: Cline Horowitz, M. & Arizzoli, L. (toim.) Bodies
and maps: Early Modern personification of the continents: 39-66. Leiden: Brill.

Zhang, S. 2018. Ancient DNA is rewriting human (and neanderthal) history. The Atlantic 14.3.2018.
https://www.theatlantic.com/science/archive/2018/03/ancient-dna-history/ss4798/ [viitattu
15.6.2024]

31


https://doi.org/10.1007/s00334-007-0125-7
https://www.sciencenordic.com/archaeology-denmark-history/dna-researcher-its-not-woke-to-portray-prehistoric-europeans-with-dark-skin-its-evolution/2273715
https://www.sciencenordic.com/archaeology-denmark-history/dna-researcher-its-not-woke-to-portray-prehistoric-europeans-with-dark-skin-its-evolution/2273715
https://www.sciencenordic.com/archaeology-denmark-history/dna-researcher-its-not-woke-to-portray-prehistoric-europeans-with-dark-skin-its-evolution/2273715
https://doi.org/10.1177/003803851349353
https://doi.org/10.1080/01419870.2016.1105991
https://doi.org/10.1080/01419870.2016.1105991
https://kansallisbiografia.fi/kansallisbiografia/henkilo/2826
https://kansallisbiografia.fi/kansallisbiografia/henkilo/2826
https://doi.org/10.1038/351143a0
https://doi.org/10.1080/14636778.2020.1868988
https://doi.org/10.1080/14636778.2020.1868988
https://doi.org/10.1111/j.1755-148X.2009.00606.x
https://doi.org/10.1111/j.1462-2920.2010.02422.x
https://doi.org/10.1111/j.1462-2920.2010.02422.x
https://doi.org/10.1016/j.ajhg.2020.06.017
https://doi.org/10.1016/j.ajhg.2020.06.017
https://doi.org/10.1021/acs.chemrev.1c00703
https://doi.org/10.1021/acs.chemrev.1c00703
https://doi.org/10.1038/s41586-021-03499-y
https://www.theatlantic.com/science/archive/2018/03/ancient-dna-history/554798/

https://doi.org/10.21435/t1.298

L

Muinais-DNA:n tutkimusmenetelmat
kentalta laboratorioon ja datasta tuloksiksi

Nelli-Johanna Saari
® https://orcid.org/0000-0001-9106-7718

Sanni Peltola
® https://orcid.org/0000-0002-7216-8713

Elina Salmela
® https://orcid.org/0000-0003-1326-4462

uinais-DNA:lla tarkoitetaan kuolleiden elididen periméainesta. Sitd
M pystytddn eristiméin jopa satoja tuhansia vuosia vanhoista eloperii-
sistd materiaaleista, mutta se on yleensi pitkille hajonnutta, ja siksi sen
kasittely vaatii erikoistuneita laboratorio- ja laskentamenetelmii. Muinais-
DNA-tutkimuksen aineistona voidaan kéyttdd muinaisperimad niin ihmisilta
kuin elaimilt4, kasveilta ja mikrobeiltakin.

Muinais-DNA-tutkimus on luonteeltaan hyvin monitieteisti, silla sen
tulosten tulkitseminen edellyttdd niiden tiivistd yhdistaimistd muiden tie-
teenalojen, esimerkiksi historian, arkeologian, paleontologian ja historial-
lisen kielitieteen, tuottamaan tietoon. Arkeologisista ja paleontologisista
nédytemateriaaleista saatua periméainesta tutkivaa genetiikan alaa kutsutaan
arkeogenetiikaksi tai paleogenetiikaksi. Sen tutkimuskysymykset yltévit
yksilotason tapaustutkimuksista aina mannertenlaajuisiin ja monituhat-
vuotisiin mittakaavoihin, ja tutkimuskohteena voivat olla niin lajien pol-
veutumishistoriat, viestdjen muuttoliikkeet kuin yksildiden sukulaisuus,

perinnolliset ominaisuudet tai heitd vaivanneet taudinaiheuttajatkin.
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Muinais-DNA:n ja eldvistd elidistd saadun DNA:n suurin ero on se, ettd
muinais-DNA on yleensi heikkolaatuista ja sitd on naytemateriaaleissa jil-
jella vain vihan tai ei lainkaan. Orgaanisena molekyylind DNA hajoaa ja
maatuu kuten kaikki muukin eloperidinen aines. Elavit solut korjaavat ja
huoltavat DNA:taan jatkuvasti, silla virhe geneettisessi koodissa voi johtaa
solun kannalta ikdviin seurauksiin, esimerkiksi solukuolemaan tai syopdén.
Elion kuoleman jalkeen DNA:ta yllapitavit mekanismit lakkaavat kuitenkin
toimimasta, ja DNA jaa alttiiksi kuolemanjélkeisille hajoamisprosesseille.”
Spontaanin hajoamisen lisiksi bakteerit ja muut mikro-organismit tuhoavat
DNA:ta entisestddn.

DNA:n hajotessa kromosomien pitkdt DNA-juosteet katkeavat yh4 ly-
hyemmiksi paloiksi, ja kemialliset prosessit saavat aikaan muutoksia DNA:n
emisjérjestyksessi eli sekvenssissa.” Hajoamisprosessit saavat DNA:n myos
sitoutumaan tiukasti muihin molekyyleihin, ja siksi muinais-DNA:ta on
hankalampi eristdd kuin modernia DNA:ta. Ajan kuluessa nima hajoamis-
prosessit johtavat DNA:n mééran vihenemiseen. Prosessi jatkuu, kunnes
DNA on hajonnut lopullisesti.

DNA:n hajoamisen nopeus riippuu ympéristdtekijoistd. DNA siilyy par-
haiten kylmissd, kuivassa ja emiksisessd maa-aineksessa, jossa on mah-
dollisimman vihian mikrobitoimintaa.”” Erityisen vanhaa muinais-DNA:ta
on saatu eristettyd ikiroudassa sailyneista kudoksista, kuten yli miljoona
vuotta sitten Itd-Siperiassa elineestd mammutista.” Télla hetkelld kaikkein
vanhin onnistuneesti sekvensoitu DNA on ymparisto-DNA:ta (¢DNA, en-
vironmental DNA) ja perdisin noin kaksi miljoonaa vuotta vanhoista sedi-
menttikerrostumista, joista pystyttiin eristimaan eri kasvi- ja elainlajien,
kuten mastodonttien, mitokondriaalista DNA:ta.” Ikiroudan ulkopuolella
DNA:n sailyvyys on selvésti rajallisempi: vanhimmat ikiroudan ulkopuo-
liset naytteet, joista DNA:ta on saatu eristettyd, ovat perdisin noin 430 000
vuotta vanhoista luolakarhun ja varhaisten neandertalinihmisten ja4n-
noksisti (ks. luku 2).5°
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Vastaavasti muinais-DNA hajoaa nopeasti lampimissa ja kosteissa olois-
sa, kuten tropiikissa. My6s Suomelle tyypillisessd happamassa maaperéssi
muinaisgeneettinen aines sailyy erityisen huonosti. Palanut luuaines sailyy
maassa palamatonta paremmin, mutta perusteellinen palaminen tuhoaa
luusta sen sisaltiman orgaanisen aineksen ja siten myds DNA:n,* joten
poltettuja luita ei voi kdyttdd DNA-tutkimuksiin. Palamattoman luun maa-
tumisnopeuteen vaikuttavat useat eri tekijit,®> mutta yleensid maatuminen
tapahtuu Suomen maaperissi nopeasti, ja siksi Suomessa on vain vihin
ajanlaskun alun tienoille gjoittuvia luuloytoja. Edes nidkyvien orgaanisten
jadnnosten sdilyminen ei aina takaa DNA:n sdilymistd, ja siksi hyvikuntoi-
sen nakoisessdkddn luussa ei vélttdmatti ole jiljella DNA:ta. Koska myos
happamuus tuhoaa DNA:n tehokkaasti, esimerkiksi Koillis-Euroopan soista
16ytyneistd suoruumiista ei juuri ole mahdollista saada DNA:ta, vaikka muu
orgaaninen aines siilyy suossa poikkeuksellisen hyvin (kuva 1.1).%

Muinais-DNA-tutkimuksen hidas alku ja nopea kasvu

Muinais-DNA-tutkimus on suhteellisen nuori tieteenala, jonka on mahdol-
listanut molekyyligenetiikan menetelmien kehitys viimeisten neljan vuo-
sikymmenen aikana. Muinais-DNA-tutkimus otti ensiaskeleensa vuonna
1984, kun sukupuuttoon kuolleen seepralajin, kvaggan, DNA:ta onnistut-
tiin eristdim&d4n noin 140 vuotta vanhan museondytteen lihaskudoksesta
(ks. luku 10).24 Onnistuminen oli kuitenkin suhteellista: kvaggan perimasti
saatiin selvitettya noin yksi kymmenesmiljoonasosa, mutta sen aikaisilla
tyoldillda molekyyligenetiikan menetelmilld se oli huomattava saavutus.
Muinaisgenetiikan tutkimusmahdollisuudet ovat kuitenkin parantuneet
huomattavasti nyky-DNA:n tutkimuksessa kéytettédvien laboratoriomene-
telmien kehittymisen myota.

Ensimmainen merkittava edistysaskel oli, kun DNA:ta opittiin monis-
tamaan tehokkaasti PCR:lla eli polymeraasiketjureaktiolla.® Menetelmi

81 Hansen et al. 2017

82  ks. Moilanen 2021: 31-32
83 Lynnerup 2015

84 Higuchietal 1984

85  Mullis & Faloona 1987
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Kuva 1.1. Vaikka suoruumiit
ovat muuten hyvin sailyneitd,
DNA siilyy niissa huonosti.
Kuvassa Tollundin mieheni
tunnettu suoruumis, joka on
nykyisin esilla Silkeborgin
museossa Tanskassa. Mies on
elanyt vuosien 400—300 eaa.
valill, ja hinet on ilmeisesti
surmattu hirttamalla. Syyksi
on esitetty muun muassa
rangaistusta tai rituaalista
surmaamista, jonka tarkoituk-
sena oli lepyttdd jumaluuksia
ja varmistaa yhteisén hyvin-
vointi. Kuva: Lennart Larsen,
Nationalmuseet, Tanska.
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mahdollistaa muutaman DNA-juosteen monistamisen miljooniksi kopioiksi,
ja se nopeutti DNA-tutkimusten tekemistd huomattavasti. PCR-monistuksen
avulla tutkijat paasivat paremmin késiksi muinaisnaytteiden harvalukui-
siin sdilyneisiin DNA-molekyyleihin. Valitettavasti PCR-menetelmé monisti
muinaisen DNA:n lisiksi helposti my6s kontaminaatiota eli DNA:ta, joka
on perdisin muualta kuin tutkittavasta yksilosti, kuten maaperin ja ym-
périston mikrobeista tai néytettd késitelleista ihmisistd. Tutkittavan elion
alkuperiisti eli endogeenista DNA:ta on muinaisnéytteessa usein jiljelld
niin vdhén, ettd pienikin maara ulkopuolista biologista materiaalia, jopa yk-
sittdinen solu, voi sisdltdd enemméin DNA:ta kuin itse nayte. Niinpa useiden
varhaisten muinais-DNA-tutkimustulosten joukossa oli muutakin kuin tut-
kittavaksi tarkoitettua DNA:ta, ja muinais-DNA:ta raportoitiin [6ydetyn jopa
miljoonia vuosia vanhoista materiaaleista, kuten meripihkassa siilyneesti
yli 120 miljoonaa vuotta vanhasta kovakuoriaisesta ja 80 miljoonaa vuotta
vanhoista dinosauruksen luista.’® Kun kontaminaation riski ymmarrettiin,
DNA:n autenttisuuden varmistamiseen alettiin kiinnitta4 tarkempaa huo-
miota. Kontaminaatio ja sen tunnistaminen ovat sittemmin olleet muinais-
DNA-tutkimuksen keskeisid kysymyksid, ja kontaminaation estimiseen ja
tunnistamiseen on kehitetty lukuisia menetelmia ja protokollia.®?

Muinais-DNA-tutkimuksen kentti laajeni 1980-luvun ensimmaéisten
tutkimusten jalkeen huomattavasti, kun selvisi, ettd DNA sdilyy pehmyt-
kudosten lisdksi luussa.®® Pehmytkudokseen verrattuna muinais-DNA-tut-
kimukseen soveltuvaa luuaineistoa on séilynyt paljon suurempia maéria
eri-ikaisiltd tutkimuskohteilta. Monipuolisemman tutkimusaineiston avulla
muinais-DNA:n tutkimus lisaéntyi, ja r99o-luvun kuluessa useissa tutkimuk-
sissa sekvensoitiin muinais-DNA:ta arkeologisista ihmisluista.®

Toinen muinais-DNA-tutkimuksen kannalta kdinteentekeva kehitys-
askel oli uudenlaisten sekvensointimenetelmien (NGS eli next generation
sequencing) kayttdonotto vuoden 2005 vaiheilla.*> Nimi menetelmat ovat
paljon nopeampia ja kustannustehokkaampia kuin aiemmat sekvensoin-

timenetelmit. Lisiaksi ne soveltuvat muinais-DNA:n tutkimiseen erityisen

86 Cano et al. 1993; Woodward et al. 1994

87  Esim. Skoglund et al. 2014; Llamas et al. 2017; Peyrégne & Priifer 2020
88 Hagelberg et al. 1989: 485

89 Hainni et al. 1990; Hummel & Herrmann 1991; Stone & Stoneking 1993
90 Margulies et al. 2005
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hyvin, sill4d niissd DNA:n sekvenssi eli emisjirjestys selvitetdan pienissa,
enintddn muutaman sadan eméksen pétkissé kerrallaan, joten niiden kéyt-
tod ei haittaa, ettd muinais-DNA on lyhyiksi patkiksi hajonnutta. Aikai-
semmat sekvensointimenetelmét tihtésivat pitkien yhtdjaksoisten DNA-
sekvenssien tuottamiseen, ja niiden kayttd muinais-DNA:n tutkimuksessa
oli siksi usein hankalaa tai jopa mahdotonta. NGS-menetelmét saivat mui-
nais-DNA-tutkimuksen nopeaan kasvuun: vuonna 2013 perimanlaajuinen
sekvenssi oli julkaistu vasta yhdeltitoista muinaisihmiseltd, mutta vuoteen
2017 mennessé jo yli tuhannelta, ja maaliskuussa 2023 méaré ldhenteli kym-
mentituhatta.* Muista lajeista tehtyjen muinais-DNA-tutkimusten maarat
ovat kasvaneet yhtd lailla. Menetelmat kehittyvat ja tarkentuvat yhi, ja tim4
kehitys onkin nostanut muinais-DNA:n yhdeksi tarkeéksi tietoldhteeksi

menneisyyden tutkimuksessa.

Muinais-DNA-tutkimuksen naytemateriaalit

DNA:ta voidaan nykyédén eristda hyvin monenlaisista orgaanisista jaannok-
sistd sekd materiaaleista, jotka ovat olleet kosketuksissa orgaaniseen ainee-
seen. Yleisimmin muinais-DNA:ta eristetddn luista ja hampaista, silld ne
ovat tyypillisesti sdilyneet arkeologisilla kohteilla paremmin kuin pehmyt-
kudos, ja vastaavasti DNA sdilyy niissé pitkidkin aikoja.”> Luiden vililld on
kuitenkin suuria eroja, silla DNA sdilyy paremmin tiiviissé ja kovassa kuin
huokoisessa luussa.” Ihmisen muinais-DNA:ta saadaan eristettya parhaiten
kallon ohimoluun kallio-osasta (pars petrosa) tai sisakorvan pienistd kuulo-
luista sekd hammasluusta tai hampaan juurisementista (cementum) (kuva
1.2).%4 My0s selkdnikamista, nilkan telaluusta sekd sormien ja varpaiden kar-
kiluista DNA-saanto on usein hyva.®s Huonosti sdilyneissd luuaineistoissa
tutkittavan yksilon DNA:ta saattaa olla vain alle prosentti koko néytteen

91 Marciniak & Perry 2017; Allen Ancient DNA Resource 2023

92 Adleretal. 2011

93 Alberti et al. 2018

94 Adler et al. 2011; Pinhasi et al. 2015; Damgaard et al. 2015; Hansen et al. 2017; Sirak
etal. 2020

o5 Parkeretal. 2020
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Kuva 1.2. Yleisimmat ndytemateriaalit muinais-DNA-tutkimuksessa ovat hampaat ja
kallon ohimoluun kallio-osa (pars petrosa) (ei mittakaavassa). Kuvat: Nelli-Johanna Saari.

DNA:sta ¢ joten ndytemateriaalin valinnalla on huomattava merkitys tut-
kimuksen onnistumisessa.

Palamatonta luumateriaalia ei ole saatavilla kaikista arkeologisista
kohteista. Lisdksi varovainenkin muinais-DNA-néytteenotto useimmiten
tuhoaa luita, jotka ovat itsessddn arvokasta tutkimusaineistoa muinoin
eldneistd ihmisista tai eldimistd. Laboratorio- ja laskentamenetelmien ke-
hittymisen ansiosta muinais-DNA:ta on kuitenkin mahdollista eristdd yha
pienemmistd ndytemairistd ja monipuolisemmista tutkimusmateriaaleista.
Muinaisten ihmisten eldmista on kertynyt myos paljon muuta aineistoa,
josta nykyisin voidaan eristdd ihmis-, eldin-, kasvi- tai mikrobiperaista
DNA:ta.

Luiden ja hampaiden lisiksi muinais-DNA:ta on mahdollista eristd4
sdilyneistd pehmytkudoksista tai esimerkiksi kasvien jiannoksista.o” Lisaksi
kivettyneistd ulosteista eli koproliiteista voidaan eristad ulosteen tuotta-
neen eldimen ja sen ravinnokseen kdyttimien eldinten tai kasvien DNA:ta.?
Joskus DNA voi sdilya myos kéyttoesineissd. Eristimélla DNA:ta ihmisen
kiyttamastd esineestd pystytdan yhdistimaan esine uudella tavalla sen
kayttajadn. Esimerkiksi kivikautisesta hammasriipuksesta ja historiallisesta
liitupiipusta (kuva 1.3) on eristetty onnistuneesti ihmisen DNA:ta.?? DNA:n

avulla on mahdollista tunnistaa, mistd eldimesta nahka- ja luuesineet tai

o6 Hansen et al. 2017

97 Allabyetal. 2015

98 liiguez et al. 2003: 3

99  Schablitsky et al. 2019; Essel et al. 2023
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Kuva 1.3. Liitupiiput ovat valkosavesta valmistettuja tupakointivélineitd, joita kaytettiin
1600—-1800-luvuilla. Kuvassa on Turun kaupunkikaivauksilta 16ytyneitd piippuja. Yh-
dysvaltalaisessa tutkimuksessa vastaavasta 1800-luvun alkuun ajoittuvasta liitupiipusta
eristettiin onnistuneesti tupakoijan DNA:ta. Tutkimuksen mukaan piippua on polttanut
nainen, joka kuului periméltadn Lansi-Afrikan Sierra Leonessa eldvain mende-viestoon.
Sierra Leone oli yksi transatlanttisen orjakaupan alkuperdalueista ja luultavasti naisen tai
timdn esivanhempien ldhtdpaikka. Kuva: Turun museokeskus. CC BY 4.0.
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pergamentti on valmistettu, tai mitd kasvilajeja savitiilien tiilimassaan on
aikoinaan sekoitettu.”®® Purupihkasta — koivuntuohitervasta valmistetusta
muinaisesta liima-aineesta — on saatu eristettyd DNA:ta, joka oli perdisin
purupihkaa suussaan pehmittaneesta ihmisestd, hinen suuontelonsa mik-
robeista ja jopa hdnen ravintonsa jaamista.” Jos tutkittavana on hammas,
johon on kertynyt hammaskived, siitikin on mahdollista eristdd ihmisen
DNA:n lisiksi myds suun bakteerien DNA:ta.™?

Maailmalla ihmisen ja monien muiden lajien DNA:ta on pystytty eris-
timadn myos suoraan maaperisté ja sedimenteistd, erityisesti ihmisten
tai eldinten asuttamista luolista.”®® Suomessa muinaisen DNA:n sdilymista
maaperdssd on tutkittu kivikautisista asuinpainanteista Loviisassa, Kot-
kassa, Virolahdella ja Taipalsaarella, veden alle jadneen asuinpaikan ker-
rostumista Savitaipaleen Kammarlahdella sekd yhdesté rautakautisesta
ruumishaudasta Valkeakosken Toppolanméelld 4 mutta toistaiseksi niistd
eiole saatu eristettyd ihmis-DNA:ta. Menetelmien yhi kehittyessd muinais-
DNA-tutkimus on todennékoisesti ottanut vasta ensiaskeleensa sen suh-
teen, miten ja minkélaisista naytemateriaaleista muinaista periméainesta
pystytddn tutkimaan.

Naytteen matka arkeologisilta kaivauksilta laboratorioon

Muinais-DNA-tutkimus pitd4 sisalladn lukuisia eri tydvaiheita (kuva 1.4),
joiden avulla néytteestd saadaan selvitettya tutkittavan yksilon DNA:n
sekvenssi.™® Ndytemateriaaleja hankitaan tutkimusta varten joko suoraan
arkeologisilta kaivauksilta tai esimerkiksi museoiden, yliopistojen ja mui-
den tutkimuslaitosten yllapitamista arkeologisista ja luonnontieteellisis-
td kokoelmista. Arkeologisia materiaaleja tutkittaessa puhutaan yleensd
aDNA:sta eli muinais-DNA:sta tai sedaDNA:sta, jos muinais-DNA on pe-

rdisin maaperdsti tai sedimenttikerrostumista eika yksilon jaannoksista.

100 Teasdale et al. 2015; Bastian et al. 2018; Bro-Jorgensen et al. 2018; Arbgll et al. 2023
ror Jensen et al. 2019; Kashuba et al. 2019; Kashuba 2024

102 Preus et al. 2011

103 Slon et al. 2017; Slon et al. 2022; Massilani et al. 2021; Vernot et al. 2021

104 Peltola 2019: 63

105 Ks. esim. Key et al. 2017; Liu et al. 2022
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Kuva 1.4. Yksinkertaistettu esitys muinais-DNA-tutkimuksen yleisimmistd tyvaiheista.
Néyte voidaan ottaa esimerkiksi luusta, josta porataan puhdastilalaboratoriossa luujau-
hoa. Jauhosta eristetiin sen sisiltima DNA. Varsinainen DNA-data tuotetaan sekvensoin-
nilla, ja erilaisten laskennallisten toimenpiteiden, kuten kontaminaatioarvioiden, jalkeen
dataa pddstdan analysoimaan. Kuva: KMG Turku.

Muinais-DNA-tutkimuksen kannalta suoraan kaivauksilta saadut néyt-
teet ovat otollisimpia, silld silloin ndytteen kontaminoituminen voidaan
minimoida jo tutkimuksen alkuvaiheessa.’*® Kenttidolosuhteissa naytteen
koskemista tulee valttd4, ja néytteita tulee kasitella erillisilld vélineilld, jotka
vaihdetaan tai puhdistetaan eri naytteiden valilla. Ennen naytteiden valit-
semista kannattaa neuvotella muinais-DNA:han erikoistuneen asiantun-
tijan kanssa, jotta nayte otetaan optimaalisimmista materiaaleista oikein
menetelmin ja vélinein. Thanteellisessa tilanteessa néyte otetaan kentilla
pukeutuneena suoja-asuun, joka muistuttaa laboratoriossa kaytettavas asua.
Siihen sisdltyy koko vartalon peittivi suojapuku, hengityssuojain, hiusverk-
ko ja kertakiyttoiset suojakésineet ja -jalkineet (kuva 1.5). Néyte voidaan
siirtda esimerkiksi kertakayttoisia pinsettejd kdyttamalla tiivisti suljettavaan
pussiin, johon on merkitty naytteen tarkka ottopaikka ja muut naytetiedot.
Pussi on sdilytettava suljettuna, eikd sen sisidltimaa naytettd tule kisitelld
ilman suojakasineitd. Néytteenottoon saakka nayte tulee silyttdd mieluiten
tasaisessa ja kylmdissa lampotilassa.

Naytemateriaalit kuljetetaan laboratoriotydtd varten muinais-DNA-
laboratorioon, joka on erikoistunut vain muinaisen DNA:n kisittelyyn.7
Muinais-DNA-laboratorioita sijaitsee eri puolilla maailmaa, ja suurimmat
laboratoriot ovat keskittyneet Saksaan, Yhdysvaltoihin, Englantiin ja Skan-
dinaviaan. Muinais-DNA-laboratorioiden perustaminen ja yllapitdminen on
hyvin kallista, silla niissa tilatja tydtavat on suunniteltu tavallista DNA-labo-

ratoriota huomattavasti tarkemmin estiméén néytteiden kontaminoitumista.

106 Ks. esim. Llamas et al. 2017
107 Esim. Knapp et al. 2012; Fulton & Shapiro 2019
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Kuva 1.5. DNA-ndytteenottoon valmistautumista Valkeakosken Toppolanméen ristiretki-
aikaisella (n. 1050-1200 jaa.) kalmistolla. Naytteenottoa varten on pukeuduttu kertakéayt-
téiseen suoja-asuun. Kuva: Ulla Nordfors.

Muinais-DNA-laboratoriossa néytteita késitelldan erillisissd puhdas-
tiloissa, joissa kaikki tydntekijat ovat pukeutuneet suojapukuun ja -laseihin,
maskiin, hiusverkkoon seka kertakiyttoisiin suojakasineisiin ja -jalkineisiin
(kuva 1.6). Laboratorio on ylipaineistettu, jotta sinne ei paasisi ulkopuolelta
polyhiukkastakaan. Kaikki tyovilineetja tilat sitvotaan huolellisesti DNA:ta
tuhoavilla kemikaaleilla ja sateilytetdan UV-valolla.’*® Samoissa tiloissa ei
myoskaan saa tehdd DNA:n PCR-monistusta, silld PCR tuottaa DNA-mole-
kyyleistd miljoonia kopioita, ja ne leviavit helposti ilman vilitykselld konta-
minoimaan muinaisnaytteet. Myds muinais-DNA-tutkimuksessa kéytetdaan

108 Ks. esim. Kemp & Smith 2005; Llamas et al. 2017
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Kuva 1.6. Muinais-DNA-laboratoriossa tyéskennellddn suojavarusteissa kontaminaation
valttamiseksi. Kuva: Sanni Oversti.

PCR-menetelmad, mutta se tehddin aina erillisessi laboratoriossa, kaukana
néytteiden ottoon ja kasittelyyn tarkoitetuista puhdastiloista. N4illa toimen-
piteilld pyritdan estimain kaikki mahdollinen kontaminaatio sekd moder-
neista DNA-ldhteistd, kuten tutkijoista itsestdan, néytteisiin ettd ndytteesta
toiseen. Lisdksi ndytteiden rinnalla laboratoriovaiheissa kisitella4n negatiivi-
sia kontrolleja eli néytteitd, joissa ei ole lainkaan DNA:ta, jotta niistd voidaan
seurata mahdollisen kontaminaation esiintyvyytti eri tyévaiheiden aikana.**

Muinais-DNA-laboratorioon tuotu ndytemateriaali séteilytetd4n ennen
niytteenottoa kummaltakin puolelta UV-valolla, joka tuhoaa mahdolliset

109 Llamas et al. 2017
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ulkopuoliset kontaminantti-DNA:t ndytemateriaalin pinnalta.”® Muinais-
DNA-néaytteiden naytteenottotapa vaihtelee sen mukaan, miki niytema-
teriaali on kyseessd, kuinka paljon sitd on ja kuinka hyvin se on siilynyt.
Useimpia ndytemateriaaleja — kuten luuta — joudutaan néytteenoton yhtey-
dessd tuhoamaan hieman, yleensé pienen reidn poraamisen eli muutamien
kymmenien milligrammojen verran. Sen sijaan esimerkiksi maaperdnayt-
teet voivat edetd DNA:n eristykseen ilman erillistd naytteen poraamista.
Pergamenttien sisdltimaa DNA:ta on puolestaan saatu talteen pergamentin
puhdistukseen kaytetyn pyyhekumin murusista,™ jolloin arvokasta mate-
riaalia ei tarvitse tuhota lainkaan.

Luista ja hampaista naytteenotto tehdiddn yleensi poraamalla luujauhet-
ta puhdistetusta tai paljastetusta luun sisdosasta. On tarked, ettd poranterd
ei kuumene liikaa, silla kuumuus voi tuhota naytteen DNA:ta.”2 Esimerkik-
si ohimoluun kallio-osasta (pars petrosa) nayte porataan yleisimmin luun
sisimmast4 ja tiiviimmastd osasta (sisikorva), kun taas hampaasta nayte
otetaan joko hammasluusta, juuresta tai hampaan ulkopintaan ihmisen
elinidn aikana kertyneestd hammaskivestd.' Naytteeksi porattu luujauhe
siirretdan steriiliin nayteputkeen, minka jalkeen luujauheen DNA eriste-
tddn ja puhdistetaan proteiineista sekd muista solun jaannoksistd vakiintu-
neilla, muinais-DNA:lle soveltuvilla eristysmenetelmilld. ' Tast4 vaiheesta
eteenpdin néytteiden kasittely laboratoriossa on kéytinndssd samanlaista
riippumatta siitd, misté tutkittava materiaali on perisin.

Eristyksen jdlkeen DNA:sta valmistetaan DNA-kirjasto, jossa niytteen
alkuperiisten DNA-molekyylien paihin on lisatty lyhyet DNA-patkét, joi-
den emisjérjestys tunnetaan. Nami patkat toimivat erddnlaisina molekyyli-
tunnisteina: niiden avulla ndytteen DNA:ta pystytddn monistamaan ennen
sekvensointia, ja eri néytteet voidaan sekvensoida yhdessé ja erotella niiden
tulokset sekvensoinnin jalkeen. DNA:n monistaminen on tarpeen, koska
endogeenista eli tutkittavan yksilon alkuperiistda DNA:ta tarvitaan suurempi
méara sekvensointia varten. Kirjastointi myos estdd naytteen kontaminoitu-

misen myShemmissd tydvaiheissa, silld vain alkuperiisissa, puhdastiloissa

o Llamas et al. 2017

rr Teasdale et al. 2017

2 Adler et al. 2011

13 Esim. Sirak et al. 2018; Harney et al. 2021
14 Esim. Velsko et al. 2020

44



https://doi.org/10.21435/t1.298

eristetyissd ndytteissd on pissa molekyylitunnisteet, eikd ndytteeseen timan
jalkeen mahdollisesti padtyvi ulkopuolinen DNA monistu ilman niita."s
DNA-néaytteiden laatua ja negatiivisten kontrollien kontaminaatiota

tarkastellaan useassa eri vaiheessa laboratoriotyon aikana, jotta huonosti
toimivia naytteitd voidaan joko prosessoida uudestaan tai vaihtoehtoisesti
jattad kokonaan sekvensoimatta. Naytteista voidaan sekvensoida kaikkea
niissd olevaa DNA:ta niin sanotulla shotgun-sekvensoinnilla tai vaihtoeh-
toisesti rikastaa niistd ensin kaikkein kiinnostavimpia periméan kohtia, ku-
ten mitokondrion tai Y-kromosomin tai tietyn taudinaiheuttajan DNA:ta."®
Rikastaminen tekee sekvensoinnista kustannustehokkaampaa, koska tal-
16in suurempi osa tuotettavasta sekvenssidatasta on perdisin tutkimusta
kiinnostavasta osasta perimad ja vastaavasti pienempi osa muualta, esimer-

kiksi maaperdbakteereista.

Sekvenssiaineiston analyysi

Valtaosa muinais-DNA-tutkimuksista tuottaa aineistonsa edelld kuvatuilla
uuden sukupolven sekvensointimenetelmilld, jotka perustuvat miljoonien
lyhyiden DNA-molekyylien samanaikaiseen sekvensointiin. Tuloksena on
valtava maard dataa, jonka késittely ja analysointi vaativat tietokoneelta run-
saasti laskentatehoa ja tallennustilaa, erityisesti silloin kun tutkitaan koko-
naisia genomeja eli yksiloiden koko perimiai. Sekvensointikoneen tuottamat
lyhyet DNA-jaksot eivit sindnsé kerro tutkijalle paljoakaan, vaan ne tiytyy
koostaa genomiksi kuin palapelin palaset. Palapeli kootaan linjaamalla, eli
sijoittamalla laskennallisesti sekvensointikoneen tuottamat lyhyet sekvenssit
oikeille paikoilleen tutkittavan lajin perimédn kokonaissekvenssissd."7 Tam4
vaihe on melko suoraviivainen, jos tutkittavasta lajista on olemassa elavisti
yksiloista perdisin olevaa genomiaineistoa. Sukupuuttoon kuolleiden lajien
kohdalla tilanne voi olla haastavampi, koska modernia vertailukohtaa ei ole

saatavilla, ja genomijoudutaan kokoamaan kéyttden apuna jonkin nykyisin

115 Knapp & Hofreiter 2010; Meyer & Kircher 2010; Llamas et al. 2017; Aron et al.
2020; Orlando et al. 2021

116 Knapp & Hofreiter 2010; Orlando et al. 2021

117 Ks. esim. Kircher 2011
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elavin sukulaislajin genomia. Tam4 strategia toimii sitd paremmin, mit4
laheisempad sukua verrokkilaji on tutkittavalle lajille. Linjauksessa kaytet-
tavit algoritmit on suunniteltu toimimaan hyvin yksildiden valisistd pienistd
geneettisistd eroista huolimatta, mutta suuret erot lajien valilld voivat johtaa
sithen, ettei kaikkia sekvenssejd saada linjattua ja osa aineistosta menetetdn.
Genomi voidaan koota myos kokonaan ilman verrokkigenomia, mutta tima
vaatii erittdin hyvin sdilynyttd DNA:ta ja sen syvdd sekvensointia eli aineistoa,
jossa jokainen genomin kohta on sekvensoitu monta kertaa.

On myo¢s tilanteita, joissa ei tarkkaan tiedeté, mista lajista sekvensoitu
DNA on periisin. Niin voi olla esimerkiksi tutkimuksessa, jossa selvitetdin,
minké eldimen luusta muinainen esine on valmistettu, tai kun tutkitaan
ympéristo-DNA-néytteitd ((DNA), jotka yleensd sisaltavit monien eri lajien
DNA:ta. Ndiss4 tilanteissa ei valttdmattd ole tarpeen koota kokonaisia geno-
meja, vaan DNA:ta kiytetddn vain lajin tai lajien tunnistamiseen (ks. luku
8). Tallaisissa tutkimuksissa sekvensseji verrataan yhden verrokin sijaan
kokonaiseen tietokantaan eri lajien genomeja ja médritetdan algoritmien
avulla, misté lajista tai lajeista sekvenssit ovat todennakoisimmin perdisin.
Myos namé tutkimukset vaativat hyvia verrokkiaineistoa, sill jos sopivan
lajin genomi puuttuu tietokannoista, ei sekvenssejd valttdmattd voida tun-

nistaa luotettavasti.

Kontaminaation arvioiminen laskennallisesti

Koska muinais-DNA-naytteet ovat alttiita kontaminaatiolle, on kontaminaa-
tion médarin arvioiminen valmiista sekvensoidusta aineistoista erottamaton
osa muinais-DNA-datan analyysia."® Vaikka laboratoriotydskentelyssa olisi
noudatettu kaikkia mahdollisia varotoimia kontaminaation estimisekst,
osaan ndytteistd paatyy vierasta DNA:ta, joka voi mydhemmissd analyy-
seissd johtaa vddriin tuloksiin. Laboratoriossa noudatetuilla varotoimen-
piteilld voidaan vaikuttaa vain vihian sellaiseen kontaminaatioon, joka on
tapahtunut jo ennen niytemateriaalin saapumista laboratorioon. Erilaisilla

laskennallisilla menetelmilld kontaminaatio voidaan kuitenkin havaita, ja

18 Ks. esim. Skoglund et al. 2014; Llamas et al. 2017
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sen médrad on mahdollista mitata. Tarvittaessa kontaminoitunut niyte voi-
daan jattaa analyysien ulkopuolelle.

Kontaminaation havaitsemisessa voidaan hyodyntdd DNA:n hajoami-
sesta johtuvia vaurioita. Osa vaurioista on muinais-DNA:lle niin leimallisia,
ettd niitd voidaan kayttda varmistamaan, ettd sekvensoitu aineisto on pe-
raisin muinaisesta ndytemateriaalista eikd modernista kontaminaatiosta.™
Téllaisia vaurioita ovat erityisesti sytosiini-emasten hajoamisesta johtuvat
muutokset DNA-molekyylien hantidpaissa. Naiden vaurioiden suuri maara
kielii DNA:n hajoamisesta, ja niiden puuttuminen puolestaan vihjaa mo-
dernista kontaminaatiosta. Dataa voidaan jopa puhdistaa huomioimalla
vain ne sekvenssipatkit, joissa nakyy muinais-DNA:lle tyypillisid vaurioita.

DNA-vaurioihin perustuva kontaminaation tunnistus on yleinen, mut-
ta melko karkea menetelma. Sen sijaan tai rinnalla kdytetddn lahes aina
muita laskennallisia menetelmii kontaminaation mairin arvioimiseksi.’°
Monet néistd menetelmista kayttévit hyvakseen genomin luontaisesti hap-
loideja osia eli alueita, jotka yksilo perii vain toiselta vanhemmalta. Niissd
kohdissa havaittava ylimé4érdinen geneettinen muuntelu kertoo heti, ettd
nayte sisaltda DNA:ta useammasta kuin yhdestd yksilosta. Kaytetyimpid
haploideja perimanosia ovat mitokondrio-DNA ja miehilla X-kromosomi.
Myd6s miesten Y-kromosomi on haploidi, mutta sitd ei juuri kiyteta kontami-
naation tunnistamisessa.

Mitokondrio on energiaa tuottava soluelin, jolla on oma pieni rengas-
mainen genomi. Se periytyy aitilinjassa eli vain aidilt4 lapsille (ks. luku 4).
Mitokondrio-DNA:n etu kontaminaation arvioinnissa on se, ettd mitokond-
rio-DNA:ta on useimmiten muinais-DNA-ndytteissd runsaasti, paljon run-
saammin kuin autosomaalista eli tuman DNA:ta. Toisaalta timi epédsuhta
aiheuttaa myos sen, ettei mitokondrio-DNA:sta mitattu kontaminaation
maédra valttamaitti kerro suoraan autosomaalisen DNA:n kontaminaatiosta,
koska jos autosomaalista DNA:ta on ndytteessa hyvin vdhan, siind konta-
minaation méird voi olla suhteessa suurempi. Paras arvio autosomaali-
sesta kontaminaatiosta saadaan X-kromosomista, jonka vastinparina on
miehilld pieni Y-kromosomi, joten X-kromosomi on heilld mitokondrion

tapaan haploidi. X-kromosomiin perustuvan menetelman heikko kohta

119 Dabney et al. 2013
20 Esim. Kircher 2011; Renaud et al. 2015
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on luonnollisesti se, ettd menetelma toimii vain yksiléille, jotka ovat ge-
neettisesti miespuolisia.

Edellisten liséksi on kehitetty myos muita, toimintaperiaatteeltaan mo-
nimutkaisempia menetelmid. Ne voivat esimerkiksi muodostaa kokonais-
arvion kontaminaation mairistd huomioimalla sekd DNA-vauriot ettid
mitokondrio-DNA:n muuntelun. Ne toimivat kuitenkin usein parhaiten
silloin, kun aineisto on muinais-DNA:n mittapuulla hyvélaatuista. Mité
vihemman DNA:ta néytteestd on saatu, sitd vaikeampaa on sen sisdltimén

kontaminaation laskeminen milld4n kaytossi olevalla menetelmalla.

Muinais-DNA-datan erityispiirteet

Kontaminaation lisaksi muinais-DNA-aineiston toinen erityispiirre on ai-
neiston méadréllinen vahyys. Pohjimmiltaan muinaisnéytteestd sekvensoitu
DNA-aineisto on samanlaista kuin tuoreesta néytteesti tuotettu, ja monet
tavallisen sekvenssiaineiston kisittelyyn ja analyysiin kehitetyt laskenta-
tyokalut soveltuvat muinais-DNA:n tutkimiseen sellaisenaan. Nykyisen ja
muinaisen DNA:n ero tulee kuitenkin esiin aineiston kattavuudessa, silld
hyvilaatuinenkin muinais-DNA-aineisto on nykydataan verrattuna harvaa:
tutkittavan yksilon genomiin ja4 useita aukkoja, joiden kohdalta sekvenssi-
tietoa ei yksinkertaisesti ole. Niissdkin kohdissa genomia, joissa sekvenssi-
aineistoa on jaljelld, se on useimmiten "ohutta”, eli yhtd genomista kohtaa
edustaa vain yksi tai kaksi sekvenssipatkdd, kun modernissa aineistossa
vastaava luku on helposti kymmenkertainen. Koska monet genetiikan las-
kennalliset menetelmétja tydkalut on suunniteltu paljon parempilaatuiselle
nykydatalle, ne eivat vilttdméittd anna luotettavia tuloksia muinaisdatas-
ta. Sen vuoksi monista laskentamenetelmistd on kehitetty muinaisdatalle
paremmin soveltuvia versioita, jotka huomioivat aineiston puutteet ja sen
analysointiin liittyvén tilastollisen epavarmuuden.

Jotkut analyysit kérsivit datan puutteesta enemman kuin toiset. Esi-
merkiksi geneettinen sukupuoli saadaan madiritettyd melko luotettavasti
suhteellisen pienestakin maarastd DNA:ta. Toisaalta erityisesti yksildiden
fenotyypin eli ilmiasun tutkiminen on haastavaa, silld ilmiasun ennusta-

misessa on useimmiten tarpeen havaita kaikki ominaisuuteen vaikuttavat
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geenimuodot. Esimerkiksi ihminen, joka on veriryhméltdian AB, kantaa
periméssdan veriryhman méaarittavista geenistd kahta eri geenimuotoa eli
alleelia, toista isdlté ja toista aidilta perittyna. Jos ndistd geenimuodoista
saataisiin sekvensoitua vain toinen, hdnen veriryhmakseen péateltiisiin
virheellisesti A tai B. Koska muinaisdata on harvaa ja ohutta, on hyvin
tavallista, ettd kahdesta geenimuodosta nahd4én vain toinen - usein ei
sitakdan. Lisaksi moniin yksilon ominaisuuksiin vaikuttavat useat geenit,
minka vuoksi ominaisuuksien ennustaminen on vaikeaa, jos kaikista nii-
hin vaikuttavista perimakohdista ei ole saatavilla dataa. Myds geneettisen
monimuotoisuuden mittaaminen on muinaisdatasta hankalaa, koska on
vaikea tietdd, paljonko geneettisestd muuntelusta jaa datan puuttumisen
takia ndkeméttd. Vaestdgeneettisissd analyyseissa datan matala kattavuus
ei haittaa yhta paljon, koska perimanlaajuisten ilmididen tarkastelussa riit-
tad, ettd dataa on yhteensd tarpeeksi. Téallaisia analyyseja varten datasta
saatetaan jopa tehda tarkoituksella pseudohaploidia poimimalla vain yksi
geenimuoto edustamaan kutakin perimdnkohtaa. Tama mahdollistaa ai-

neiston kdytdn analyyseissd huonosta kattavuudesta huolimatta.

Muinais-DNA vastaa monenlaisiin tutkimuskysymyksiin

Kun muinais-DNA-data on l4péissyt laaduntarkastuksen, ja se on todettu
maaraltadan riittdviksi ja kontaminaatioltaan tarpeeksi vahéiseksi, alkaa
varsinainen analyysi. Analyysimenetelmien valinta riippuu tutkimuskysy-
myksesta sek4 -aineistosta. Hyvin usein muinais-DNA:n avulla halutaan tut-
kia jonkin lajin evolutiivista historiaa tai populaatiohistoriaa, esimerkiksi
mill4 tavoin sukupuuttoon kuollut laji on sukua nykyisin elaville sukulai-
silleen tai miten lajin populaatiot - kuten ihmisviestot — ovat litkkuneet
ajan saatossa.”” Lisiksi voidaan tutkia lajiin kohdistunutta luonnonvalintaa
selvittimall4, miten ilmiasuun vaikuttavien geenimuotojen yleisyys on vaih-
dellut eri aikoina.”* Muinais-DNA-tutkijoiden suurimpana kiinnostuksen
kohteena ovat olleet ihmiset ja ihmisen sukupuuttoon kuolleet sisarlajit,

kuten neandertalinihminen (ks. luku 2), mutta myos muiden lajien tutkimus

121 Esim. Slatkin & Racimo 2016; Reich 2018
122 Esim. Liu et al. 2022
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on jatkuvassa kasvussa: muinais-DNA:n avulla on tutkittu niin mammut-
teja, koiria kuin viljelykasvejakin.”» Muinais-DNA:ta hyddynnetadn myos
yksilod koskevissa tutkimuskysymyksissa (ks. luku 6), joissa kiinnostuksen
kohteena voi olla esimerkiksi yksilon geneettinen sukupuoli tai yksiloiden
viliset sukulaisuussuhteet (ks. luku 5).

Evoluutio- ja populaatiohistorian tutkimus on 1dhtokohtaisesti vertaile-
vaa, silld yksittaisen yksilon genomi ei kerro tutkijoille kovin paljon. Siksi
muinaisen yksilon perimid verrataan nykyisin elavien yksildiden tai mui-
den muinaisten yksildiden perimdan. Yksinkertaistettuna kahden populaa-
tion tai lajin geneettinen samankaltaisuus kertoo tuoreemmasta yhteisesti
menneisyydestd kuin geneettinen erilaisuus. Saatavilla oleva vertailuaineis-
to kuitenkin vaikuttaa huomattavasti tulosten tulkintaan. Ajalliset tai maan-
tieteelliset aukot vertailuaineistossa voivat saada kaksi melko kaukaistakin
sukua olevaa vdestod ndyttimadn siltd, ettd ne olisivat geneettisesti toisten-
sa lahimmét sukulaiset, jos vield laheisemmat vdestot puuttuvat vertailu-
aineistosta. Vaestohistoriasta saadaan paras kokonaiskuva, kun tutkitaan
periménlaajuista aineistoa (ks. luku 3), mutta my®s mitokondrio-DNA ja
Y-kromosomi kiinnostavat monia tutkijoita, silld ne voivat kertoa eroista
isd- ja ditilinjojen ja sitd kautta miesten ja naisten historiassa (ks. luku 4).

Aina muinais-DNA-tutkimuksissa ei tarvita laajaa perimanlaajuista da-
taa. Muinais-DNA:ta hyodynnetdan esimerkiksi lajintunnistuksessa, kun
halutaan selvittdd, mita kasvi- ja eldinlajeja tietylla alueella on esiintynyt
menneisyydessi. Silloin ymparistosta, esimerkiksi maaperasti tai jaatikoi-
den kerrostumista, voidaan ottaa tarkasti ajoitettu néyte ja tutkia, minki
lajien DNA:ta kerrostuma sisaltad (ks. luku 8). Téllaista koko lajiston tai
lajiyhteison DNA-tutkimusta kutsutaan metagenomiikaksi. Myos tietyn
lajin ajallista tai maantieteellistd levinneisyyttd voidaan selvittdd vastaavalla
menetelmélla kerddmalla eriaikaisia néytteita eri paikoista.

Lajintunnistukseen tdhta4villa menetelmilld voidaan selvittdd myos ih-
mistd ldhempénd olevia tutkimuskysymyksia: DNA voi esimerkiksi kertoa,
mitd muinainen keramiikka-astia on pitanyt sisélldan, mitka loiset ihmisid

ovat kiusanneet ja millaisten kotieldinten kanssa ihmiset ovat jakaneet elin-

123 Ramos-Madrigal et al. 2016; Bergstrom et al. 2020; van der Valk et al. 2021
124 Foley etal. 2012
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tilojaan.”» Niin voidaan todentaa jonkin tietyn lajin ldsnéolo tietyssa pai-
kassa tiettyné aikana, vaikka sen fyysisid jadnnoksii ei olisikaan séilynyt.
Taménkaltaisten tutkimusten haasteena on kuitenkin DNA:n sdilyminen.
Jonkin lajin DNA:n puuttuminen niytteestd ei valttdmatta tarkoita, ettei
lajia olisi esiintynyt, vaan on mahdollista, ettei sen DNA ole séilynyt.

Luu- ja kudosniytteistd eristetty DNA sisdltdd usein vain pienen osan
tutkittavan yksilon omaa DNA:ta. Suurin osa muusta DNA:sta on perdisin
erilaisista maaperin tai muun ympariston mikrobeista, jotka ovat paity-
neet niytteeseen yksilon kuoleman jilkeen. Joskus osa mikrobi-DNA:sta
voi kuitenkin olla perdisin yksilon elinajalta ja mahdollisesti paljastaa jopa
tdiman kuolinsyyn. Muinaisista yksildistd on l6ydetty muun muassa ruttoa
aiheuttavaa Yersinia pestis -bakteeria (ks. luku 7),¢ hepatiitti B -virusta ja
Salmonella entericaa, joka vaikuttaa olleen yhtend syynd Meksikon alkupe-
riiskansojen viestoromahdukseen eurooppalaisten valloittajien saavuttua
mantereelle.””

Monet muinais-DNA-tutkimukset hyddyntavit aineistonaan ihmisjdan-
noksid, minka vuoksi eettisten kysymysten huomioiminen on keskeistd.s
Mita ldhempana nykyaikaa tutkittava yksild on elanyt, sitd tarkemmin tut-
kijat joutuvat pohtimaan esimerkiksi hautarauhaan tai alkuperaiskanso-
jen oikeuksiin liittyvia kysymyksid. Nykyisin eldvien ihmisten geenitietoa
pidetdin terveystietoihin rinnastettavana arkaluontoisena tietona, jonka
kasittely4 ja sdilytysta sdddelldan lailla. Lainsdadanto ei kuitenkaan koske
yksiloitd, jotka ovat elineet 180o-luvulla tai sitd aiemmin. Arkeologisten ja
historiallisten yksiloiden DNA-tietoa voidaankin pitad yhteisend kulttuuri-
perintdnd, minki vuoksi arkeogenetiikassa on alusta asti pyritty julkaise-
maan sekvenssiaineistot tutkimusartikkelien yhteydessd. Nain DNA-data
on kaikkien saatavilla ja takaa tutkimuksen jatkuvuuden ja toistettavuu-
den. Toisaalta DNA-data tai tieteelliset tutkimusjulkaisut eivit useinkaan
ole maallikoille helposti saavutettavia tai ymmarrettavia, mik4 voi johtaa
virhetulkintoihin tai jopa vddrinkdyttoon. Esimerkiksi osa kaupallisista
DNA-testausta tarjoavista yrityksistd tarjoaa kuluttajille harhaanjohtavaa

125 Tams et al. 2018

126 Bosetal. 2011

127 Krause-Kyora et al. 2018; Végene et al. 2018

128 Alpaslan-Roodenberg et al. 2021; Kowal et al. 2023
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tietoa kuluttajien ja arkeologisten yksiloiden valisistd "sukulaisuuksista”.
Pelkona voi myo6s olla muinais-DNA-tulosten kdyttdminen esimerkiksi
etnonationalististen nikemysten tukemiseen.”® Viarinkayton estamiseksi
onkin tarkedd, ettd muinais-DNA-tutkijat panostavat tulosten popularisoin-
tiin ja laadukkaaseen tiedeviestintain, jossa tuloksista kerrotaan yleistajui-
sesti ja ymmaérrettavasti.

Muinais-DNA-tutkimus on paljastanut menneisyydesti paljon asioita,
joita ei olisi ollut mahdollista selvittdd muilla tutkimusmenetelmilla. Silti
muinais-DNA ei pysty yksin valottamaan kaikkia menneisyyden ilmigita.
Menetelmit myos kehittyvat nopeasti, eikd ole helppoa ennustaa, millaisia
menetelmid ja mahdollisuuksia tulevaisuudessa on tarjolla. Eettisesti kesta-
vi tieteentekeminen huomioi myos tulevaisuudessa tehtavit tutkimukset.
Tama vaatii arkeologisilta kokoelmilta ndytemateriaalien séilyttdmistd —
myo0s sellaisten materiaalien, joita ei vield talld hetkella osata hyodyntaa.
N4itd voivat olla esimerkiksi maaperénaytteet.°

Parhaimmillaan arkeogenetiikka on monitieteista yhteisty6ta arkeolo-
gien, geneetikkojen ja muiden menneisyytta tutkivien tieteilijoiden valil-
l4. Erityisesti arkeologien ja historiantutkijoiden osaaminen on keskeista
sekd ndytemateriaalien valinnassa ettd geneettisten tulosten asettamisessa
oikeaan esihistorialliseen tai historialliseen kontekstiin. Tallainen moni-
tieteinen yhteisty® valittda tietoa ja ymmarrystd hyvinkin erilaisten alojen
vililld ja mahdollistaa kokonaan uudenlaiset tutkimusaiheet. Yhteistyo on
tarkedd myos eettisesti kestdvan tutkimuksen takaamiseksi. Arkeologinen
aineisto on ainutlaatuista ja korvaamatonta yhteisti kulttuuriperintddmme,
joten sitd tulee hyddyntd4 tavoilla, jotka tuottavat mahdollisimman moni-
puolista tietoa. Monitieteinen arkeogeneettinen tutkimus onkin nykyisin
yleistynyt, ja eri alojen ammattilaisten yhteistyossa tekemait tutkimukset
ovat tuottaneet monipuolisen katsauksen maapallon menneisyyden koko

kirjoon.

129 Esim. Wolinsky 2019
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ykyisin elavien lajien tutkimuksen perusteella on jo pitkdin tiedetty,
N ettd simpanssi on nykyihmisen lihin elossa oleva sukulaislaji. Thmisen
ja simpanssin yhteisen kantamuodon on arvioitu eldneen Afrikassa noin
5—-7 miljoonaa vuotta sitten,™ mutta kehitys tdstd kantamuodosta nykyisin
elaviin thmisiin ei ollut suoraviivainen. Fossiiliaineiston perusteella tie-
detdin, ettd ihmisen sukuun kuului vuosimiljoonien varrella kymmenia
eri ihmislajeja. Niistd kaikki todennékoisesti kavelivit kahdella jalalla, ja
ainakin osa valmisti tyokaluja ja osasi kédyttda tulta.”> Osa varhaisista ih-
mislajeista kulki pitkia matkoja ja levittaytyi Aasiaan saakka. Nykyihmistd
lukuun ottamatta jokainen néisté lajeista ajautui kuitenkin ennen pitkaa
sukupuuttoon. Kehityslinjamme viimeisin4 selviytyjind olemme luonnolli-
sesti kiinnostuneita siitd, millaisia kadonneet sukulaisemme olivat. Suurinta
osaa muinaisten ihmislajien fossiileista voidaan tutkia vain perinteisen pa-
leontologian keinoin, silla monet fossiilit ovat niin vanhoja, etti niissi ei
todennikoisesti ole sdilynyt DNA:ta. Osa sukulaislajeistamme eli kuitenkin

131 F-C.Chen & Li 2001; Suntsova & Buzdin 2020
132 Esim.Weiner et al. 1998
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vield 400 000-40 000 vuotta sitten, ja timan ajanjakson fossiileissa DNA:ta
saattaa vield olla jiljella.

Oma lajimme, nykyihminen, kehittyi Afrikassa noin 300 ooo-100000
vuotta sitten, ja osa tdsta afrikkalaisesta lajista levisi Euraasiaan myo-
haispleistoseenikaudella noin 60 000-45000 vuotta sitten. Nykyihminen
ei kuitenkaan saapunut tyhjille mantereelle. Euraasiaa asutti tuolloin ai-
nakin kolme muuta ihmislajia. Vanhimmat muinaisista ihmisist4 eristetyt
DNA-néytteet ajoittuvat talle ajanjaksolle, jolla nykyihminen eli rinnakkain
arkaaisten, nyt jo kadonneiden sukulaislajiensa kanssa. Niist4 tunnetuim-
pia ovat noin 40 ooo vuotta sitten sukupuuttoon kuolleet neandertalinihmi-
set, jotka tunnistettiin fossiililoytojen perusteella omaksi ihmislajikseen jo
18co-luvulla. Neandertalinihmisen sisarlaji, denisovanihminen, tunnetaan
puolestaan pelkistian fossiileista ja maaperista eristetyn muinais-DNA:n
ansiosta. Vuonna 2003 loytyneiden fossiilien perusteella tiedetdan my®os,
ettd Indonesiassa Floresin saarella saattoi eldd yhté aikaa nykyihmisen kans-
sa pienikokoinen ihmislaji, floresinihminen.?* DNA:n huono sdilyminen
trooppisessa ilmastossa on kuitenkin ainakin toistaiseksi estinyt timén lajin
DNA-tutkimukset.

Muinais-DNA paljastaa uutta tietoa vanhoista luista

Neandertalinihmisten fossilisoituneita luita 16ydettiin ensimméisen kerran
jo 1820-luvulla, jolloin niiden ehdotettiin kuuluneen epimuodostuneille
ihmisille.” Vuonna 1856 Neandertalin laaksossa Saksassa tehtiin kuiten-
kin uusi 16yto, jonka perusteella jadnndsten tunnistettiin olevan perdisin
toisesta ihmislajista. Nykydan neandertalinihmisten jadnnoksid tunnetaan
yhteensi satoja, ja niitd on tutkittu runsaasti. Tutkimusten perusteella tie-
detdin, ettd neandertalinihmiset elivdt Euroopassa, Lihi-Idéssa, Keski-
Aasiassa ja Lansi-Siperiassa (kuva 2.1), ja ettd he olivat anatomisesti sopeu-
tuneet jadkauden oloihin: he olivat rakenteeltaan nykyihmisid rotevampia

jalyhytraajaisempia, ja heilld oli muun muassa laaja nendontelo, joka auttoi

133 Esim. Meyer et al. 2016
134 Brown et al. 2004, Sutikna et al. 2016
35 Drell 2000: 2
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Kuva 2.1. Neandertalinihmisen elinalue (Krause et al. 2007b) ja kohteet, joilta on saa-
tu neandertalinihmisen ja denisovanihmisen DNA:ta (Skov et al. 2022, Peyrégne et al.
2023). Lisiksi Taiwanista on tunnistettu denisovanihmiselle kuuluva leukaluu proteiini-
tutkimuksen avulla (Tsutaya et al. 2025). Kartta: Meeli Roose.

kylmad hengitysilmaa lampeneméan sisddnhengitettiessd.”® Neandertalin-
ihmisen aivokoppa oli pitkulaisempi kuin nykyihmisell4 ja aivot hieman
nykyihmisen aivoja suuremmat. Otsa oli nykyihmisen pydreddn otsaan ver-
rattuna luisumpi ja kulmakaaret vahvemmat. Neandertalinihmisiltd myos
puuttui nykyihmisille tyypillinen leukakyhmy (kuva 2.2).7
Neandertalinihmisen ja nykyihmisen keskindinen suhde oli kauan kiis-
tanalainen - oliko neandertalinihminen nykyihmisen suora esivanhem-
pi, vai kuuluiko se erilliseen kehityslinjaan? Tiukinta koydenvetoa kaytiin
kuitenkin siité, lisadntyivitko nima lajit keskendan. Vuosien varrella useat

136 de Azevedo et al. 2017; Wroe et al. 2018.
137 Harvati et al. 2011
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Kuva 2.2. Neandertalinihmisen ja nykyihmisen kalloissa on morfologisia eroja. Neander-
talinihmisen aivokoppa oli pitkulaisempi ja kulmakaaret vahvemmat kuin nykyihmisella.
Lisdksi neandertalinihmisiltd puuttui nykyihmiselle tyypillinen leukakyhmy. Kuva: Ulla
Nordfors.

paleontologit esittivit, ettd tietyissa fossiileissa oli lajien sekoittumiseen viit-
taavia piirteitd, kun taas osa alan tutkijoista tyrmési tillaiset nikemykset
taysin.® Risteytymisen mahdollisuus olikin keskeinen tutkimuskysymys
muinais-DNA-menetelmien kehittyess4, ja vastauksen saamiseksi tehtiin
hartiavoimin t6ité, vaikka aluksi kovin kompelolla teknologialla. Ensim-
méinen tutkimus neandertalinihmisen geeneista julkaistiin vuonna 1997,
ja se vaikutti tukevan risteytymisté vastustavaa koulukuntaa.’

Neandertalinihmisen mitokondrio-DNA ei vastannut mitdidn nykyihmi-
silld esiintyvist4 4itilinjoista, mika puhui risteytymista vastaan. Mitokond-
rio-DNA periytyy kuitenkin vain suoraa ditilinjaa pitkin (ks. luku 4). Oli siis
edelleen mahdollista, etti lajit olivat lisddntyneet keskendan, mutta sattu-
man kautta neandertalinihmisiltd periytyva ditilinja oli jossain vaiheessa
katkennut. Risteytymistd koskeva kysymys jii avoimeksi sithen asti, ettd
neandertalinihmisesti saatiin periménlaajuista ainestoa.

Vuonna 2010 julkaistiin Kroatiasta Vindijan luolan fossiileista eristetty
DNA-aineisto, joka oli perdisin kolmesta lahes 40 coo vuotta sitten elénees-

td neandertal-yksildstd. Aineisto osoitti, ettd neandertalinihmiset eivit ole

138 Ks. esim. Graves 1991; Trinkaus 2007; Herrera et al. 2009
139 Kringsetal. 1997
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nykyihmisen suoria esivanhempia vaan sisarlaji, jonka arvioitiin DNA:han
kertyneiden mutaatioiden perusteella erkaantuneen nykyihmisen kehitys-
linjasta satoja tuhansia vuosia sitten. Aineisto vastasi myos nykyihmisen ja
neandertalinihmisen risteytymisti koskevaan kysymykseen: nykyihminen
oli todella lisddntynyt neandertalinihmisen kanssa levittaydyttydan Afrikan
ulkopuolelle. Kaikki tastid Afrikasta ldhteneestd ihmisryhméstd polveutu-
vat nykyviestot kantavat perimédssadn noin 1-4 prosenttia neandertalin-
ihmisen DNA:ta. 4 Mybhemmit tutkimukset ovat tismentineet tulosta niin,
ettd Afrikan ulkopuolella neandertal-perimén osuuden tiedetdan nykydan
olevan noin kaksi prosenttia.s Myos afrikkalaisilta on tutkimuksissa 16y-
detty neandertalinihmisen tai muun arkaaisen ihmislajin perimaa, joskin
suuri osa tasta selittyy eurooppalaisten ja afrikkalaisten vaestojen vilisella
myohemmélla sekoittumisella. Eurooppalaisilla neandertal-periméd on
keskim&érin hieman vahemmén kuin itdaasialaisilla. Eroa on selitetty sill4,
ettd eurooppalaiset olisivat mydohemmin sekoittuneet sellaisen toistaiseksi
tuntemattoman nykyihmisryhmén kanssa, joka erkani muista euraasia-
laisista nykyihmisistd ennen neandertalinihmisten kohtaamista.> TAm4
risteytyminen olisi laimentanut neandertalinihmisten perimén osuutta
eurooppalaisilla. Ero eurooppalaisten ja aasialaisten vilill4 kuitenkin pie-
nenee huomattavasti, jos laskennassa huomioidaan myos afrikkalaisilla
esiintyva pieni méard neandertal-perimaa.

Neandertalinihmisen ja nykyihmisen risteytymisen todistaminen oli
erddnlainen sensaatio, mutta muinais-DNA pystyi vieldkin parempaan:
uuden lajin 16ytamiseen. Siperiasta Altai-vuorilta Denisovan luolasta 16y-
detty pienelle lapselle kuulunut sormiluu paatyi muinais-DNA-tukijoiden
tyopoydalle, silld sen sisdltdma DNA oli poikkeuksellisen hyvin siilynyt-
td. Fossiilin oletettiin kuuluneen neandertalinihmiselle, silld luolasta oli
alemmin loytynyt merkkeja neandertalinihmisen ldsn4olosta. Tutkijoiden
yllatykseksi 50 00oo-30 000 vuotta vanha fossiili kuuluikin aiemmin tun-
temattomalle ihmislajille, 4 joka sai l6ytopaikkansa mukaan nimekseen

denisovanihminen. Lajille kuuluvia fossiileja on niin vdhan, ettei niitd ole

140 Green et al. 2010

141 Priifer et al. 2014

142 L.Chen etal. 2020

143 Lazaridis et al. 2016

144 Krause et al. 2010; Reich et al. 2010
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Kuva 2.3 Denisovanihmiselld oli geeni-
muotoja, jotka nykyihmisilld saavat
aikaan tumman hiusten, ihon ja silmien
varin. Kuva: Tom Bjorklund.
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voitu tunnistaa uudeksi ihmislajiksi pelkastdan morfologian perusteella,
ja siksi denisovanihminen tunnetaan edelleen kdytinnossi pelkdn DNA-
aineiston ansioista. Fossiilien lisdksi my6s Denisovan luolan sedimenteist
on saatu eristettyd DNA:ta — se kuuluu seké denisovanihmiselle ettid nean-
dertalinihmiselle.s Sedimenttien ajoituksen perusteella denisovanihmiset
ovat asuttaneet luolaa jo yli 200 0oo vuotta sitten. Denisovan luolan ulko-
puolelta merkkeji denisovanihmisistd on l6ydetty vain yhdesti kohtees-
ta, Baishiya Karst -luolasta Tiibetista. Sieltd 16ytynyt leukaluu tunnistettiin
denisovanihmiseksi proteomiikan avulla (ks. menetelmista luku 11).14¢ Li-
saksi myos Baishiya Karstin sedimenteistd on saatu eristettyd denisovan-
ihmisen DNA:ta.

Fossiiliaineistossa on toistaiseksi vain kourallinen hampaita ja luun-
kappaleita, joiden tiedetdan varmasti kuuluneen denisovanihmisille. Ai-
neisto on niin vaatimaton, ettei denisovanihmisen ulkomuodosta tiedeta
juuri mitddn, mutta l6ydetyt hampaat ovat poikkeuksellisen suuria, mika
saattaa kertoa myos niiden kantajien olleen suurikokoisia. Denisovan luo-
lasta loytyneestd sormiluusta eristetyn DNA:n perusteella ainakin kyseinen
yksilo on kantanut geenimuotoja, jotka nykyihmisill4 tuottavat tumman
hiusten, ihon ja silmien vérin (kuva 2.3).4® Niilld geenimuodoilla on kui-
tenkin voinut olla erilainen vaikutus denisovanihmisilla. Yksiloll4 oli pig-
menttiin vaikuttavissa geeneissa my0s sellaisia geenimuotoja, joita ei esiinny
nykyihmiselld, joten niiden vaikutusta ei tunneta.

DNA:n perusteella denisovanihmisestd tiedetdén, ettd se oli ldheisem-
péa sukua neandertalinihmiselle kuin nykyihmiselle. Denisovanihminen
ja neandertalinihminen olivat sisarlajeja, joiden kehityslinjat erkanivat
toisistaan 440 000-390 000 vuotta sitten.” Niiden kahden lajin yhteinen
kantamuoto puolestaan erkani nykyihmisiin johtaneesta kehityslinjasta
jo 630000-520 000 vuotta sitten (kuva 2.4). Viela kiinnostavampi havainto
tehtiin, kun denisovanihmisen perimad verrattiin nykyisin elaviin ihmisiin:
kavi ilmi, ettd myos denisovanihminen oli risteytynyt varhaisten nykyihmis-
ten kanssa. Toisin kuin neandertalinihmisen geenej4, jotka ovat levinneet

145 Slon et al. 2017; Vernot et al. 2021; Zavala et al. 2021
146 F.Chen etal. 2019

147 Zhangetal. 2020

148 Reich et al. 2010; Meyer et al. 2014

149 Prifer et al. 2017
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kaikkiin Afrikan ulkopuolella elaviin vdestdihin, denisovanihmisen geeneji
loydettiin vain nykyisen Kaakkois-Aasian, Melanesian ja Oseanian vies-
toistd sekd pienemmassd madrin itdaasialaisilta, joille ne ovat luultavasti
paatyneet ainakin osittain myohempien viestoliikkeiden myota. Deniso-
vanihmisen periméin 16ytyminen maantieteellisesti rajatulta alueelta viittaa
sithen, ettd risteytyminen on saattanut tapahtua Kaakkois-Aasiassa. Sieltd
on kuitenkin pitkd matka Altai-vuorille, mistd denisovanihmisen fossiilit on
loydetty. Todennikoisesti denisovanihmiset ovatkin elineet laajalla alueella
Aasiassa, mutta fossiilit ovat eteldn limpimédmmassa ilmastossa sailyneet
Altai-vuoristoa heikommin. Aasian eteldisemmistd osista on 1oydetty joita-
kin fossiileja, joiden arvellaan mahdollisesti kuuluneen denisovanihmisille,
mutta ilman sdilynyttd DNA:ta tai proteiineja asiaa ei toistaiseksi ole voitu
varmentaa.’°

Arkaaisten ihmislajien fossiileista eristetyn DNA:n perusteella on voitu
tehdd paatelmia lajien populaatioista ja niiden historiasta. Tiedetdan esi-
merkiksi, ettd sekd neandertalinihmisen ettd denisovanihmisen geneettinen
monimuotoisuus oli erittdin matala.’” Yhtd matalaa monimuotoisuutta on
havaittu vain muutamilla lajeilla koko eliokunnassa.’> Matala monimuo-
toisuus viittaa sithen, ettd ndiden ihmislajien yhteisot ovat olleet pienia.
Vahdinen muuntelun méira vaikeuttaa lajin sopeutumista muuttuviin
ympadristoolosuhteisiin, silld pienessi populaatiossa ei ole riittavasti hyo-
dyllistd geneettistd muuntelua luonnonvalinnan materiaaliksi. Muuntelun
puuttuessa luonnonvalinta ei voi poistaa haitallisia mutaatioita tehokkaasti,
jolloin ne voivat sattuman kautta padstd yleistyméin. Osa populaatioista
on ollut niin pieni, ettei sisdsiittoisuudeltakaan ole valtytty: erdén Altain
vuorilta 10ydetyn neandertalinihmisen periman perusteella yksilon van-
hemmat ovat olleet keskendin puolisisaruksia.”® Denisovanihmisen peri-
mistd puolestaan on [oydetty merkkeja siitd, ettd yksilon vanhemmat ovat
olleet etaistd sukua keskendén. Timé4 on tyypillistd pienessd populaatiossa,
kun puolisoehdokkaita on vihan ja kaikki yksilot ovat jotain kautta sukua

toisilleen.

150 Peyrégne et al. 2023

151 Meyer et al. 2012; Skov et al. 2022
152 Leffler et al. 2012

153 Priifer et al. 2014
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Toistaiseksi kolmesta neandertal-yksilostd on sekvensoitu korkealaatuis-
ta perimanlaajuista aineistoa ja useasta muusta yksilosta pienempid méaria
muinais-DNA:ta (kuva 2.1). Télld naytemaéralld on ollut mahdollista sel-
vittdd myos neandertalinihmisten keskindisia eroja. Muinais-DNA-tutki-
musten perusteella neandertalinihmiset ovat muodostaneet ainakin kaksi
alaryhmda, itdisen ja lantisen. Lintinen ryhmd on ldheisempéd sukua niille
neandertalinihmisille, jotka risteytyivdt myds nykyihmisen kanssa.

Periménlaajuisen aineiston avulla on mahdollista tutkia myds vieston
koon muutoksia pitkilld aikavililla. Vaikuttaa silté, ettd sekd arkaaisten
lajien ettd nykyihmisen kehityslinjojen viestomaéarat pienentyivit yli mil-
joona vuotta sitten. Nykyihmisen kehityslinjassa vaestomaara kaantyi kui-
tenkin kasvuun, kun linja oli erkaantunut neandertalinihmisen ja deniso-
vanihmisen kehityslinjoista. Samalla arkaaisten lajien populaatiot jatkoivat
pienentymistaan.’™ Usein neandertalinihmisen katoamisesta syytetdan ny-
kyihmist4, mutta geneettisen aineiston perusteella arkaaiset lajit ovat ol-
leet sukupuuton partaalla jo ennen nykyihmisen saapumista Euraasiaan.
Nykyihmisen aiheuttama kilpailu resursseista on voinut olla se muutos,
johon arkaaiset lajit eivat endd sopeutuneet, vaikkei nykyihminen olisikaan
aktiivisesti edesauttanut sukulaislajiensa sukupuuttoa.

Lajien valisen risteytymisen yleisyys

Varhaiset ihmislajit elivat rinnakkain kymmenié- tai satojatuhansia vuosia,
joiden aikana lajien on osoitettu risteytyneen keskenain. Yksi tutkijoita kiin-
nostava kysymys on risteytymisen yleisyys, ja vastausta on haettu varhaisten
nykyihmisten fossiileista eristetyn muinais-DNA:n avulla. Tutkijoiden kéy-
tossd on kuitenkin vain niukasti muinais-DNA-aineistoa varhaisimmista eu-
raasialaisista nykyihmisista, silld kymmenidtuhansia vuosia vanhat fossiilit
ovat harvinaisia, ja DNA:n sdilyminen niissd on viel4 harvinaisempaa. Tés-
sd pienessi joukossa on kuitenkin useita yksiloitd, joiden sukupuusta 16y-
tyy neandertalinihminen vain muutaman sukupolven takaa. Romaniasta

Pestera cu Oasen luolasta 16ydetylld, noin 40 ooo vuotta vanhalla Oaser:ksi

154 Esim. Green et al. 2010; Priifer et al. 2014; Priifer et al. 2017; Vernot et al. 2021
155 Priifer et al. 2014
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kutsutulla nykyihmiselld oli sukupuussaan neandertalinihminen vain 4-6
sukupolvea aiemmin.” Bulgariasta Bat$o Kirosta l6ydetyistd kolmesta yksi-
16sté puolestaan jokaisella oli neandertalinihminen sukupuussaan vain 6-7
sukupolvea aiemmin.®” Vaikuttaa siis silté, etta lajienvilinen risteytyminen
on ollut verrattain yleista lajien eldessé rinnakkain.

Arkaaiset ihmislajit eivat lisadntyneet ainoastaan nykyihmisen kanssa
vaan myds keskenddn. Téstd selvdni todisteena on toinen Denisovan luo-
lasta loydetty fossiili, joka DNA-tutkimuksissa paljastui neandertal-didin ja
denisova-isin suoraksi jalkelaiseksi.s® Tamén yksilon periméssi oli lisdksi
merkkeja siitd, ettd ndiden kahden lajin vilista risteytymisté oli tapahtunut
aiemminkin. Neandertalin- ja denisovanihmisen vélinen risteytyminen ei
sindnsi ole ylldttavdd, kun ottaa huomioon, ettd Denisovan luolasta on
aiemmin léydetty molempien lajien jadnnoksid. Yllattdvda on kuitenkin se,
ettd yksilon neandertal-aiti oli laheisempaa sukua Euroopan neandertal-
vaestolle kuin Denisovan luolasta l6ydetylle Altain neandertalinihmiselle,
joka on eurooppalaisia ndytteitd vanhempi. Siperian neandertal-populaatio
on siis luultavasti vaihtunut ndiden kahden yksilon elinajan vélissa.

Maailman vanhin ihmis-DNA on perdisin espanjalaisen Sima de los
Huesos -luolan fossiileista, jotka on ajoitettu noin 430 0oo vuoden ikéi-
siksi. Sima de los Huesosin fossiilien DNA on huonosti sdilynyt, mutta se
on silti paljastanut kaksi kiinnostavaa yksityiskohtaa. Kaikkien tutkittujen
yksiléiden mitokondrio-DNA on [dhimpéni denisovanihmisen itilinjoja,
mutta periméanlaajuisen aineiston perusteella yksilot ovat 1dheisempad su-
kua neandertalinihmisille. Yksiloilld on morfologista samankaltaisuutta
neandertalinihmisten kanssa, joten on melko todennakoista, ettd he edus-
tavat hyvin varhaisia neandertalinihmisia tai ndiden esivanhempia.

Mikai sitten selittdd Sima de los Huesos -yksiloiden itilinjojen yhteyden
denisovanihmisiin? Varmaa vastausta ei vield ole, mutta yksi mahdollinen se-
litys on, ettd neandertalinihmiset olisivat risteytyneet hyvin varhaisten nykyih-
misten kanssa noin 300000-200000 vuotta sitten. Risteytymisen seurauksena

néiden varhaisten nykyihmisten 4iti- ja isalinjat olisivat siirtyneet neander-

156 Fuetal. 2015
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N

Denisovanihminen
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Super-arkaainen
: Neandertalin-
ihminen
: ; Nykyihminen
Tuhatta 630-520 440-390 -200 54-44 Nykyaika

vuotta sitten

Kuva 2.4. Varhaiset ihmislajit erkanivat eri kehityslinjoiksi satojatuhansia vuosia sitten,
mutta DNA-tutkimus on paljastanut lajien risteytyneen keskenddn timankin jilkeen.
Kuvan vihreat nuolet esittdvat lajista toiseen suuntautuvia geenivirtoja, ja aikajana osoit-
taa risteymien ajankohtia (Peyrégne, et al. 2023). Denisovanihmisen periméssi on toden-
nakoisesti jalkia risteytymisesta toistaiseksi tuntemattoman super-arkaaisen ihmislajin
kanssa. Kuva: KMG Turku.

talinihmisiin. TAma selittéisi sen, ettd myohempien neandertalinihmisten
aiti- ja isalinjat ovat lihempéni nykyihmisten linjoja kuin denisovanihmisen
linjoja. Arvioiden mukaan noin kolme prosenttia myéhempien neanderta-
linihmisten perimasta olisi 14htoisin nailtd varhaisilta nykyihmisilta.'® Fos-
siiliaineistoa, joka osoittaisi varhaisten nykyihmisten ja varhaisten neander-
talinihmisten eldneen samoilla alueilla, ei kuitenkaan toistaiseksi ole 16ydetty.

Toinen mahdollisuus on, ettd jokin viel4 toistaiseksi tuntematon super-
arkaainen ihmislaji (kuva 2.4) risteytyi sekd Sima de los Huesosin ihmisten
ettd denisovanihmisten kanssa ja jitti jalkensa molempien itilinjoihin. De-
nisovanihmisen osalta super-arkaaista risteytymisteoriaa tukee muun muas-
sa se, ettd tiettyjen perimdnkohtien osalta nykyafrikkalaiset ovat lahempéni
neandertalinihmisii kuin denisovanihmisid - tima on odottamatonta, silld
neandertalinihmiset eivit elaneet Afrikassa tai risteytyneet suoraan afrikka-

laisten kanssa. Parhaaksi selitykseksi jd4 siis se, ettd osa denisovanihmisten

160 Hubisz et al. 2020
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perimista polveutuu joltakin sellaiselta ihmislajilta, joka on erkaantunut
ihmisen kehityslinjasta jo neandertalinihmisté ja denisovanihmista aikai-
semmin.’” Erdiden mallinnusten mukaan yksi prosentti denisovanihmisen
perimisté olisi perdisin tistd risteytymisestd, ja tista prosentista o,15 % olisi
puolestaan siirtynyt nykyihmisiin risteytymisessd denisovanihmisen kans-
sa.”®* Jotkut meistd saattavat siis kantaa periméssadn geenimuotoja, jotka
ovat perdisin erittiin kaukaisilta sukulaisiltamme.

Kokonaisuudessaan arkaaisten ihmislajien ja varhaisten nykyihmisten
muinais-DNA-tutkimukset ovat paljastaneet edestakaisten risteymien ver-
koston (kuva 2.4). Vaikka risteymissa lajista toiseen siirtynyt geneettinen
materiaali on ollut méaraltddn muutamien prosenttien luokkaa, siirtymien
yleisyys kuitenkin osoittaa, ettd ihmislajit ovat lisddntyneet keskendin
kohdatessaan. Merkit risteymista toistaiseksi tuntemattomien ihmislajien
kanssa kertovat myos siitd, kuinka paljon aukkoja néin kaukaisilta ajoilta
perdisin olevassa fossiiliaineistossa on, ja miten paljon tima on rajoittanut
ymmaérrystd ihmislajien historiasta. Jos esimerkiksi nykyihmisen esivan-
hemmat risteytyivit neandertalinihmisen kanssa jo 300 000-200 000 vuot-
ta sitten, kertoo se, ettd lajimme on ldhtenyt Afrikasta jo paljon aiemmin
kuin on tiedetty. Tama muuttoliike ei ndyta jattineen jalkid sen enempdd
fossiiliaineistoon kuin nykyisin eldavien ihmisten geeneihinkdan, mutta se

on jaljitettavissd sukupuuttoon kuolleen sisarlajimme perimésta.

Arkaaisten lajien perima kertoo lajien valisista eroista ja
evoluutiosta

Arkaaisten ihmislajien perima kertoo myds sellaisista sukupuuttoon kuol-
leiden lajien ominaisuuksista, joita ei voi saada selville pelkédstddn fossii-
lien fyysisia piirteita tarkastelemalla. DNA voi mahdollisesti kertoa lajin
ominaisuuksista myos silloin kun fossiilit puuttuvat ldhes kokonaan kuten
denisovanihmisen tapauksessa. Esimerkiksi neandertalinihmisen puhe-
kykyé koskevaan tutkimukseen on saatu lisdnayttéa DNA:n avulla. Osa

paleontologeista uskoi pitkddn, ettei neandertalinihminen voinut puhua

161 Rogers et al. 2020
162 Hubisz et al. 2020
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nykyihmisen tavoin ja ettd neandertalinihmisen kurkunpéan rakenne ei
mahdollistanut nykyihmisten kaltaista monipuolista d4nteiden muodos-
tusta.’” Kielellisessd kyvykkyydessi ei kuitenkaan ole kyse pelkédstadn d4n-
teistd, kuten kuka tahansa viittomakielisten ihmisten keskustelua seurannut
ymmartdd. Nykyihmisille ominaisten kielellisten kykyjen takana uskotaan
olevan etenkin FOXP2-geenissd tapahtuneet mutaatiot. Naméa samat mutaa-
tiot 10ytyvat myos neandertalinihmisen perimastd, mika viittaa sithen, ettd
sukulaislajillamme on ollut kognitiiviset valmiudet vivahteikkaan kielen
tuottamiseen. Rakenteellisista syistd heiddn kielensd on ehka silti kuulos-
tanut erilaiselta kuin meidan lajimme puhumat kielet.™

Kun geenien vaikutusta yksilon ominaisuuksien mairaytymisessa ale-
taan ymmartid paremmin, voidaan myos muinaisista ihmislajeista tehda
entistd tarkempia padtelmia pelkkien genomien perusteella.’®s Nykyisin
kehitetddn esimerkiksi forensisia menetelmii, joiden avulla voidaan ennus-
taa rikoksista epaillyn henkilon ulkomuotoa rikospaikalta 1oytyvien DNA-
todisteiden perusteella.” Tulevaisuudessa vastaavia menetelmia voidaan
mahdollisesti hyodyntad myos sukulaislajiemme ulkonadén rekonstruoin-
nissa. Erityisen mielenkiintoista tima olisi denisovanihmisen tapauksessa,
silla fossiiliaineisto ei juuri tarjoa tietoa timan lajin ulkondosta.

Arkaaisten ihmislajien genomien vertaaminen nykyihmisiin voi tuoda
esiin merkittavai tietoa oman lajimme evoluutiosta. Lajitasolla tarkastel-
tuna arkaaiset ihmislajit ovat geneettisesti hyvin samanlaisia kuin nykyihmi-
set, mutta joitakin eroja kuitenkin on. Tarkastelemalla niitd periman kohtia,
joissa kaikki nykyihmiset eroavat neandertalinihmisisti, voidaan paikan-
taa nykyihmisen kehityslinjassa luonnonvalinnan kohteena olleita geeneja.
Niiden geenien toimintaa tutkimalla on mahdollista selvittad, mitkd ovat ne
ominaisuudet, jotka erottavat meitd ja lahimpia sukulaislajejamme - mik4
tekee meisti juuri sellaisia kuin olemme.

Monia téllaisia vain nykyihmisill4 esiintyvid geenimuotoja onkin perimés-
timme paikannettu, mutta niiden tdsmallisen vaikutuksen ymmértaminen

on haastavampaa. Monien geenimuutosten vaikutukset ovat monimutkaisia,

163 Esim. Lieberman 197s; ks. myos Gibbons 1992
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janiiden ymmartiminen vaatii lisa4 geenien toiminnan kokeellista tutkimus-
ta. Alustavat 16ydokset viittaavat kuitenkin siihen, ettd nykyihmisilla positiivi-
sen luonnonvalinnan kohteena ovat olleet erityisesti kognitiivisiin kykyihin
ja luuston, erityisesti kallon, muotoon vaikuttavat geenit. Yksi tallainen geeni
on RUNX2, jossa esiintyvit harvinaiset mutaatiot aiheuttavat luuston ja ham-
paiden kehityshairioita.” Mielenkiintoista on, ettd osa néistd hairidstd johtaa
piirteisiin, jotka olivat tyypillisid neandertalinihmisilld ja muilla nykyihmista
varhaisemmilla ihmislajeilla — esimerkiksi kellonmuotoiseen rintakehdan.
My0s arkaaisilta ihmislajeilta risteytymisen kautta saadut geenimuodot
ovatvaikuttaneet lajimme evoluutioon. Néistd geenimuodoista on voinut olla
nykyihmisille sekd haittaa ettd hydtyd. Thmisen periméassd on kohtia, joissa ar-
kaaista perimia ei esiinny juuri lainkaan, miké viittaa siihen, ettd luonnonvalin-
ta on aktiivisesti pyrkinyt poistamaan arkaaisia geenimuotoja. Téllaisia aluei-
ta on erityisesti X-kromosomissa, jossa on paljon miesten hedelmillisyyteen
vaikuttavia geeneja. Arkaaiset geenimuodot ovat ehk4 heikentineet miesten
hedelmallisyyttd, joten ne ovat karsiutuneet luonnonvalinnan seurauksena.™
Jotkin neandertalinihmisiltd saadut geenimuodot ovat olleet positiivi-
sen luonnonvalinnan kohteena ja siten yleistyneet. Monet niista geeneistd
vaikuttavat immuunipuolustukseen. Téllaisia ovat esimerkiksi monet HLA-
geenien alleelit. Ne koodaavat immuunipuolustuksen kannalta keskeisia
solujen pintaproteiineja, joiden avulla elimist® tunnistaa kehon omat solut
vieraista. Monimuotoisuus on tissi jarjestelméssa hyviksi: monipuolinen
kokoelma HLA-alleeleja auttaa tunnistamaan useampia taudinaiheuttajia.
Risteytymalld arkaaisten ihmislajien kanssa varhaiset nykyihmiset ovat saa-
neet monipuolisemman valikoiman naité alleeleja.’® On arvioitu, ettd jopa
puolet nykyisten euraasialaisten HLA-alleeleista olisi perdisin muinaisista
risteytymistapahtumista.”” Lisaksi Euraasiassa jo pitkdén eldneiden nean-
dertalinihmisten ja denisovanihmisten immuunipuolustuksen geenit olivat
luultavasti paremmin sopeutuneet paikallisia taudinaiheuttajia vastaan kuin
Afrikasta saapuneiden nykyihmisten geenit. Myds monet muut immuuni-

puolustusta ohjaavat geenimuodot ovat periytyneet euraasialaisille vaestoille
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neandertalin- tai denisovanihmisilta. Risteytyminen niiden paikallisten ih-
mislajien kanssa on siis nopeuttanut nykyihmisen sopeutumista uuden ym-
pariston taudinaiheuttajiin. 7

Taudeilta suojautumisen lisaksi varhaiset nykyihmiset joutuivat sopeutu-
maan uuteen, pohjoisempaan elinymparistoonsa myds muilla tavoin, ja myos
tassa arkaaisilta ihmislajeilta saaduista geeneisté oli apua. Luonnonvalinta
on suosinut esimerkiksi monia sellaisia neandertalinihmisilti perittyja gee-
nejd, jotka vaikuttavat ihon ja hiusten vériin ja rakenteeseen.”> Mielenkiin-
toista on, ettd niiden joukossa on sekd vaaleaan ettd tummaan viritykseen
liitettyja geenimuotoja. TAm4 viittaa sithen, ettd neandertalinihmiset ovat
olleet viritykseltain monimuotoisia (kuva 2.5). Neandertalinihmisilt4 peri-
tyt geenit vaikuttavat myos nykyihmisten uni-valverytmiin: heilta perittyjen
geenimuotojen kantajat ovat todennékoisemmin aamu- kuin iltaihmisia.”»
Joidenkin niisti geenimuodoista on havaittu olevan yleisempia pohjoisessa
kuin eteldssi elavilla nykyvaestoilld, mika ehka kielii geenimuodon autta-
neen sopeutumisessa pohjoisten leveyspiirien vaihtelevaan valon mairain.7+

Jotkin arkaaisilta lajeilta perityt geenimuodot ovat olleet positiivisen
luonnonvalinnan kohteena tietyissé viestoissd, vaikka kokonaisuutena
naissa viestossa ei ole merkkeji risteytymisestd. Esimerkiksi Tiibetin ylan-
golla eldvilla ihmisilla esiintyy alun perin denisovanihmisiltd perdisin ole-
vaa geenimuotoa EPAST-geenisti, joka auttaa veren happipitoisuuden sié-
telyssd korkealla vuoristossa.”s Tiibetildisilla ei kuitenkaan ole muissa osissa
periméd havaittu lainkaan denisovanihmisiltd perittyjd geeneja.

Osa arkaaisista geenimuodoista altistaa nykyihmisié sairauksille. Esimer-
kiksi geenimuoto, joka altistaa vakavammalle COVID-19-taudille, on perit-
ty neandertalinihmisiltd.7® Tima geenimuoto on huomattavasti yleisempi
Kaakkois-Aasiassa kuin Euroopassa tai [ti-Aasiassa, mik4 viittaa sithen, ettd
geenimuoto on joskus aiemmin ollut positiivisen luonnonvalinnan kohtee-
na Kaakkois-Aasian olosuhteissa - ehk4 se on antanut suojaa jotakin muuta

tautia vastaan. Toisaalta neandertalinihmisiltd on periisin myos geenimuoto,
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vy

Kuva 2.5. Neandertalinihmisilla esiintyi vaaleaan ja tummaan varitykseen liittyvid geeni-
muotoja, minka vuoksi lajiin kuului todennakdisesti erinakoisid ihmisid. Kuva: Tom Bjorklund.

joka suojaa kantajaansa vakavalta COVID-19-taudilta.””” Koronavirusta sellai-
sena kuin me sen tunnemme (SARS-CoV-2) ei tietenkddn ole ollut olemassa
neandertalinihmisten aikaan, mutta isinnén ja taudinaiheuttajien valinen
sopeutumiskilpailu on ikuinen ja suosii eri aikoina kummallakin eri geeni-
muotoja. Ehka muinaiset koronavirukset ovat aiheuttaneet valintapainetta

muinaisten ihmisten genomissa.

177 Kerner et al. 2021: 118; Zeberg & Pédbo 2021
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Erds neandertalinihmisilta peritty geenimuoto hermosolujen toimintaa
sidtelevassi geenissd on puolestaan yhdistetty nykyihmisilld suurempaan
kipuherkkyyteen.” Ei tiedetd, onko tima geenimuoto tehnyt myos nean-
dertalinihmisistd kipuherkki, silla kipuaistimuksen muodostuminen on
monitasoinen prosessi. Kyseinen geenimuoto vaikuttaa kipua aistivien her-
mosolujen lisdksi my6s muiden hermosolujen, kuten haju- ja makuaisteja
vilittdvien hermosolujen toimintaan.

Vaikka nykyihmisen sukulaislajit ovatkin kuolleet sukupuuttoon, mui-
nais-DNA on antanut mahdollisuuden kurkistaa ndiden lajien historiaan
ja ymmértaa paremmin myos omaa menneisyyttimme. Denisovanihmisen
loytyminen on osoitus siit, ettd sukupuumme saattaa vield laajentua, kun
uusia fossiileja tutkitaan muinais-DNA:n avulla. Arkaaisten ihmislajien DNA-
tutkimus on ollut tieteellinen ldpimurto, ja alan tutkimuksen uranuurtajana
tunnetulle Svante Pddbolle myonnettiin 14aketieteen Nobel-palkinto vuonna
2022. Neandertalinihmisten ja denisovanihmisten muinais-DNA-tutkimus on
tuottanut runsaasti lisd4 tietoa sukupuuttoon kuolleiden sukulaislajiemme
ominaisuuksista sekd niiden ja nykyihmisten vélisestd suhteesta. Tama tieto
laajenee hieman jokaisen uuden tutkitun yksilon myota. Arkaaisen periméan
avulla voimme paremmin ymmarta4 myds omaa evolutiivista historiaamme
sekd sitd, mikd perimdssimme on ominaista juuri omalle lajillemme.

Lopuksi on vield syytd huomioida kaupallisia geenitesteji tarjoavien
yritysten tulokset, joissa kerrotaan testaajan DNA:sta havaittava neandertal-
perimén osuus. Vaikka tillaiset tulokset ovat kiehtovia ja saavat yhteyden
muinaisiin ihmislajeihin tuntumaan konkreettisemmalta, on hyvi pitdd
mielessd, ettd viestotasolla havaittu yhteys arkaaisen geenimuodon ja tietyn
ominaisuuden vélill4 ei useinkaan pade yksilotasolla. Suurin osa ihmisen
ominaisuuksista maaraytyy kymmenien tai satojen geenien sekd ymparis-
ton yhteisvaikutuksen tuloksena (ks. myos luku 6). Yksittdinen neandertal-
variantti ei yksindan kerro juuri mitdan henkilén ominaisuuksista. Yhden
ihmisen perimasté lasketut neandertal-perimén osuudet ovat myos hyvin
karkeita, silld ne perustuvat vain kouralliseen dataa.7> Taim4 tarkoittaa, ettd
menetelmén virhemarginaali on suurempi kuin yksiloiden valiset erot tall4

tavoin lasketun neandertal-perimin méaréssa.
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Mita DNA kertoo Suomen asutushistoriasta?

Elina Salmela
® https://orcid.org/0000-0003-1326-4462

hmisviestojen geneettista menneisyyttd voidaan tutkia kahdella erilaisella

ldhestymistavalla. Nykyvéestojen DNA:sta voidaan yrittd4 laskennallisesti
péitella menneisyyden tapahtumia, jotka ovat tuottaneet nykyiset periméan
piirteet, kun taas muinais-DNA:n tutkiminen kertoo suoraan, milti tiettyyn
aikaan tietyssé paikassa elineiden ihmisten perima on nayttinyt. Muinais-
DNA-tutkimusten ajallinen ja paikallinen tarkkuus on yleensa paljon parempi
kuin nykyviestoistd tehtyjen laskennallisten paitelmien, joissa aika-arvioi-
den luottamusvilit ovat tyypillisesti tuhansien vuosien luokkaa. Toisaalta
nykyviestojen tutkittavissa oleva yksildomadra on moninkertainen muinais-
DNA-tutkimuksiin verrattuna. Lahestymistavat myds vastaavat osittain eri
kysymyksiin: nykyaineistoista tutkitaan kunkin vieston geneettista historiaa,
kun taas muinais-DNA-tutkimukset keskittyvat tyypillisesti tietyn alueen men-
neisyyteen. Jos alueen nykyasukkaat ovat tulleet muualta, heiddn geneettinen
historiansa voi olla erilainen kuin alueen muinais-DNA:n kertoma historia.

Muinais-DNA apuna asutushistorian selvittamisessa

Muinais-DNA-tutkimusten avulla pidstddn suoraan késiksi tietyn alueen
viestdgeneettiseen menneisyyteen. Suomessa muinais-DNA-tutkimuksiin
soveltuva nidyteaines kuitenkin siilyy huonosti muun muassa happaman
maaperan takia (ks. Luku 1). Niinpad DNA:ta sisaltavdd, yli tuhat vuotta
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vanhaa (palamatonta) luumateriaalia on Manner-Suomessa hyvin vdhin,
yli kaksituhatta vuotta vanhaa ei juuri lainkaan. Toistaiseksi varhaisimmat
Suomesta olevat yksilot, joiden muinais-DNA-tuloksia on julkaistu, ovat
1200-1600 vuoden takaa. Koska Suomen alueen ensimmaéiset asukkaat
saapuivat pian jadkauden jilkeen, yli kymmenentuhatta vuotta sitten, ge-
neettistd viestohistoriaa jid Suomessa muinais-DNA-tutkimuksen ulottu-
mattomiin tuhansien vuosien ajalta.

Jatkossa Suomessakin saatetaan pystyd tutkimaan muinais-DNA:ta
kauempaa menneisyydestd uudenlaisten niytemateriaalien avulla. Esi-
merkiksi Tanskassa ja Ruotsissa on pystytty eristimdin muinais-DNA:ta
6000-10000 vuotta vanhoista purupihkoista.®™ Purupihkat ovat koivun-
tuohitervaa, jota on kiytetty liima-aineena; liimaamista varten niiti on ensin
pehmitetty suussa pureskelemalla. Niistd onkin saatu eristetty4 sekd pureske-
lijan itsensd ettd hianen suubakteeriensa jajopa suussa olleiden ruoan jaéntei-
den DNA:ta. Purupihkoja on l6ydetty runsaasti myds Suomen kivikautisilta
asuinpaikoilta, ja Ruotsin ja Tanskan esimerkkien innoittamana niistakin

on yritetty eristdd DNA:ta, mutta onnistumisia ei ole toistaiseksi raportoitu.

Muinais-DNA Suomen [3hialueilta
antaa osviittaa Suomenkin menneisyydesta

Suomen varhaista viestohistoriaa voi vélillisesti hahmotella tarkastelemalla
tutkimustuloksia Suomen l4hialueilta, missd muinais-DNA:ta on sdilynyt
paremmin: Skandinaviasta, Baltiasta, Venijin-Karjalasta ja Kuolan niemi-
maalta (kuvat 3.1ja 3.2). Vanhin Suomen l4hialueilta tutkituista muinais-
DNA-néytteistd on yli 12 0oo vuoden takaa Luoteis-Vendjiltd, runsaat 120
kilometrid Adniselti itdin.’® Geneettiselti profiililtaan se edustaa niin kut-
suttuja itdeurooppalaisia metsastaji-kerailijoitd (engl. Eastern European
hunter-gatherer, lyhennettynd usein EEHG tai EHG). Tama perimatyyppi
olivallitseva laajalla alueella jaadkauden jalkeisessd Itd-Euroopassa: sitd on
loydetty niin Venjan-Karjalasta kuin Samaran alueelta, laheltd suomen-
sukuisten kielten historiassa kuuluisaa Volgan mutkaa.

180 Jensen et al. 2019; Kashuba et al. 2019
181 Saagetal. 2021
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@ 11000-5000 eaa.
(O 5000-2 000 eaa.
@ 2000-1 eaa.
@ 1-2000 jaa.

@ sitilinjat 1 - 2 000 jaa.

Kuva 3.1. Suomen ja ldhialueiden muinais-DNA-tutkimuksia. Neli6lla merkityistd koh-
teista on tutkittu ditilinjoja, ympyralla merkityistd koko perimai. Ympyran vari kertoo
kohteen iin. Kartta: Meeli Roose.

Lannempani Euroopassa jadkauden jilkeiset arkeologiset yksilot oli-
vat geneettiseltd profiililtaan erilaisia, niin kutsuttuja lansieurooppalaisia
metséstaji-kerailijoitd (engl. Western European hunter-gatherer, lyh. WEHG
taiWHG). Seka lantinen ettd itdinen perimétyyppi olivat muodostuneet jaa-
kauden aikana mannerjdin etelapuolisilla alueilla moninaisten vaiheiden
ja sekoittumisten kautta. Ndiden kahden perimityypin raja- tai vaihettumis-
vyohyke kulki Ukrainan ja Romanian tienoilla sekd Baltian poikki: Baltian
varhaisimmilla - enimmilldin 9 ooo vuotta vanhoilla - DNA-tutkituilla
yksiloilld oli periméssddn noin 70 prosenttia lansieurooppalaisten ja 30

prosenttia itieurooppalaisten metsastéji-kerailijéiden perimatyyppid.'s:

182 Mathieson et al. 2018
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Kuva 3.2. Luoteis-Euroopan nyky- ja muinaisyksildiden perimaaineisto toisiinsa suh-
teutettuna. Kukin symboli on yksi muinaisyksilo ja kukin kolmikirjainlyhenne yksi
nyky-yksil6. Symbolien viliset etaisyydet vastaavat yksiloiden geneettisia etdisyyksid
paakomponenttianalyysin (PCA) kuvaamina. Mustalla merkityt nyky-yksilét edustavat
suomensukuisia kielid puhuvia vaest6ji: suo - suomalaiset, kar - karjalaiset, vep - vepsa-
liset, vir - virolaiset, mor - mordvat, unk - unkarilaiset, saa - saamelaiset, udm - udmurtit,
bes - besermanit, mar - marit, man - mansit, sel - selkupit. Muiden nyky-yksiléiden vérit
kuvastavat vaestdjen maantieteellista sijaintia. Violetit ovat Itd-Euroopasta: lie - liettua-
laiset, ukr - ukrainalaiset, tse - tsekit, val - valkovenildiset, ven - venaliiset, tsu - tuvassit,
tat - tataarit, ba$ - bagkiirit. Tummansiniset ovat Luoteis-Euroopasta: nor - norjalaiset,
isl - islantilaiset, eng - englantilaiset, sko - skotit, ork - orkneylaiset. Vaaleansiniset ovat
Eteld-Euroopasta: ran - ranskalaiset, esp - espanjalaiset, bas - baskit, kro - kroatialaiset,
rom- romanialaiset, bul - bulgarialaiset, mol - moldovalaiset, gag - gagauzit, ita - italialai-
set. Punaisella ja vaaleanpunaisella merkityt nyky-yksilot ovat Aasiasta: tof - tofalarit, eve -
eveenit, hak - hakassit, tub - tubalarit, $oo - $oorit; ndiden viestojen yksil6itd on rajautunut
my06s kuvan ulkopuolelle. Kuva: Elina Salmela.

Kahden perimétyypin rajavyohyke Baltiassa ei liene ollut kovin kapea -
eikd myoskain staattinen. Kampakeraamisen (kuva 3.3) kulttuurin® aika-
na 6000 vuotta sitten Baltiaan saapui lisd4 itdeurooppalaisten metsastaja-
kerailijoiden perimaa: muutamilla Viron ja Latvian arkeologisilla yksiloill4,

joiden hautauskonteksti on kampakeraaminen, on 70-100 prosenttia ité-

183 Ilmi6 liittyy mahdollisesti niin sanotun tyypillisen kampakeramiikan aikaan, vaik-
ka tutkittuja yksiloitd on toistaiseksi vasta vihan.
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eurooppalaisten metsastdja-kerailijoiden perimatyyppid.’+ Vaikuttaa silta,
ettd perimétyyppien osuudet kaintyivit siis viimeistddn kampakeraamisen
ajan kuluessa suurin piirtein pdinvastaisiksi alueen aiempiin asukkaisiin
nihden.

Myos Skandinavian varhaiset jadkauden jalkeiset asukkaat olivat gee-
neiltdan linsi- ja itdeurooppalaisten metsastiji-kerdilijoiden periméatyyp-
pien sekoituksia. Eri alueilla ja yksiloilld itdisen perimédn osuus vaihteli noin
35-50 prosentin valilli. Vaihtelun maantieteellinen jakauma viittaa siihen,
ettd lansieurooppalainen metsistdja-kerdilijiperima saapui Skandinaviaan
eteldstd ja itdeurooppalainen koillisesta, mannerjadstd vapautunutta Norjan
rannikkoa pitkin.®® Uusimmissa analyyseissa erottuu myos kolmas metsasta-
ja-kerilijoiden perimatyyppi, joka on 14htoisin nykyisen Ukrainan alueelta
jajota esiintyy erityisesti Kaakkois-Euroopan, Baltian ja Etela-Skandinavian
metsastdja-kerailijayksiloilld, Ruotsissa paikoin jopa 60 prosenttia.

Maanviljelyn ja viljelijavieston levitessd Skandinavian eteldosiin noin
6000 vuotta sitten sen mukana saapui myos uudenlainen perimétyyppi. Sitd
kutsutaan usein varhaisten eurooppalaisten maanviljelijdiden perimaksi
(engl. Early European farmer, lyh. EEF). Se oli lahtoisin Anatoliasta, mis-
td se oli vahitellen vuosituhansien kuluessa kulkeutunut Euroopan halki
maanviljelyksen levidmisen mukana. Matkallaan se oli myos jonkin verran
sekoittunut paikalliseen eli ldnsieurooppalaistyyppiseen metsistéja-kerai-
lijaperimain. Nykyisen Tanskan alueella maanviljelijdiden perimatyyppi
syrjaytti sikdlaisen metsastaja-kerdilijaperimén lyhyessé ajassa ldhes tyystin,®
kun taas Etela-Ruotsissa metsastdji-kerailijat ilmeisesti pysyivat geneettisesti
erilldin varhaisista maanviljelijoistd useiden kymmenien sukupolvien ajan.'s

Tamanhetkisen tiedon mukaan vastaava varhaisten eurooppalaisten
maanviljelijoiden geneettinen vaikutus ei yltdnyt Baltiaan eikd Suomeen saak-
ka. Sen sijaan Baltiaan saapui noin 5000 vuotta sitten nuorakeraamisen kult-
tuurin (kuva 3.3) mukana uusi periméatyyppi, joka muistutti 1aheisesti Euraa-
sian arovyohykkeen ldnsiosissa asuneiden, jamnajakulttuuriin kuuluneiden

184 Mittnik et al. 2018
185 Gunther et al. 2018
186 Allentoft et al. 2024b
187 Allentoft et al. 2024a
188 Skoglund et al. 2014
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Kuva 3.3. Vasemmalla kampakeraaminen (4000-3000 eaa.) saviastia Hankasalmen
Ripatinsalosta, oikealla nuorakeraamisen kulttuurin (n. 2 500-2300 eaa.) saviastia ja va-
sarakirveitd Kaarinan Tammenmaesta. Kuvat: Museovirasto, arkeologian esinekokoelma.
CCBY 4.0.

paimentolaisten geneettista koostumusta.®® Sama perimétyyppi on havaittu
nuorakeraamiseen kulttuuriin kuuluvilla yksiloilld myos Ruotsissa ja Linsi-
Venijalld.»° Nuorakeraaminen kulttuuri ulottui myos ldntiseen Suomeen,
mutta ei ole tietoa, millainen takaldisten nuorakeraamikkojen perim4 oli.
Kuolan niemimaalta on tutkittu noin 3 soo vuoden takaisia yksiloita.
Heidan geneettinen profiilinsa osoittautui ennennakeméattomaksi: siind
oli noin puolet itdeurooppalaisten metsastiji-kerdilijoiden perimétyyp-
pid ja puolet vield itdisempad perimi, joka oli hyvin samankaltaista kuin
nykypdivin nganasaneilla.”* Nganasanit asuvat Pohjois-Siperiassa Taimyrin
niemimaalla ja puhuvat suomelle kaukaista sukua olevaa samojedikielta.
Kyseisen perimatyypin alkuperd oli pitkdan tuntematon, koska sit ei havait-
tu millddn muinaisviestolla sellaisenaan, vaan pelkéstian muihin perimé-
tyyppeihin sekoittuneena, kuten Kuolassa. Sittemmin hyvin samankaltaista
perimad on 16ytynyt runsaan 4 ooo vuoden takaisesta Koillis-Siperiasta seké

189 Saag et al. 2017; Mittnik et al. 2018
190 Malmstrom et al. 2019; Saag et al. 2021
191 Lamnidis et al. 2018
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Eteld-Siperiasta ldheltd Krasnojarskia.’”* Perimatyypin esihistoriallinen ko-
konaislevinneisyys on kuitenkin edelleen haméarin peitossa. Siitikdan ei
ole tarkempaa tietoa, onko siperialaistyyppisen ja itdeurooppalaisen met-
sastdji-kerdilijaperiman sekoittuminen tapahtunut Kuolan niemimaalla
vaijossain muualla. Sekoittumisen ajankohta on kuitenkin ilmeisesti ollut
runsaat 500 vuotta ennen Kuolan niemimaan yksildiden elinaikaa eli noin
4000-4200 vuotta sitten.’” Samoissa Kuolan yksilodissi nihdain ensi kertaa
Euroopassa myos nykysuomalaisille ja monille kielisukulaisillemme tyypil-
linen, todennékdisesti itdistd alkuperdd oleva Y-kromosomihaploryhma
nimeltd N1c (ks. Luku 4).

Virossa myohdisen pronssikauden (noin 1200-400 eaa.) paasiarkku-
roykkioihin haudatuilla vainajilla on jalleen hieman erilainen geneettinen
profiili: lansieurooppalaisten metsistiji-keriilijdiden periméatyypin osuus
on heilla suurempi kuin Baltian nuorakeraamikoilla.® On tulkittu, ettd
lisays voisi olla peraisin Skandinavian suunnasta tulleista kontakteista.

Varhaisella rautakaudella, 700-luvulta eaa. eteenpéin, Virossa havaitaan
tarhakalmistohautausten saapumisen myoté uusi, siperialaistyyppinen pe-
rimakomponentti.” Toisin kuin muutamia vuosisatoja aiemmin Kuolan
niemimaalla, tima komponentti ei ole erityisen suuri: sen osuus vaihtelee
yksilosta toiseen 0-8 prosentin vililla. Vaihtelu saattaa kertoa siitd, ettd
komponentin saapumisesta oli tuolloin kulunut vasta vihédn aikaa. Lisdk-
si kolmella kuudesta tutkitusta miehestd havaittiin itdinen Y-kromosomi-
tyyppi N1c - ensi kertaa Baltiassa. Se, ettd itdisen perimén osuus on isalin-
jaisesti periytyvissd Y-kromosomeissa suurempi kuin muualla perimassa,
voisi viitata siihen, ettd itdisen periman tuonut muuttoliike on ollut mies-
painotteinen. Koska tutkittuja miehia on kuitenkin vain muutama, ero voi
olla suurelta osin my0s sattumaa.”s Joka tapauksessa on mielenkiintoista,
ettd itdisen perimin saapuminen ajoittuu kivi- ja pronssikauden taitteesta
pronssikauden loppupuolelle (noin 1900-500 eaa.), jolloin kielitieteilijt ar-
velevat suomensukuisen kielimuodon saapuneen idasté Itimeren alueelle.”

192 Kiling et al. 2021; Zeng et al. 2023

193 Lamnidis et al. 2018; Childebayeva et al. 2024
194 Saagetal. 2019

195 Saagetal. 2019

196 ks. myds Moilanen et al. 2023

197 Kallio 2015
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Useat edelld mainituista arkeologisista kulttuureista, joiden kontekstista
on pystytty tutkimaan muinais-DNA:ta erityisesti Virossa, ovat ulottuneet
vaihtelevan laajalti myos nykyisen Suomen alueelle.® Ei liene kaukaa haet-
tua ajatella, ettd noille alueille olisi esihistoriallisten yhteyksien mukana
saapunut samoja perimatyyppeja kuin Viroon. Arkeologisten kulttuurien
suoraa samaistamista geneettisiin populaatioihin on kuitenkin syyta valtt4a,
silla muualla on havaittu tietyn arkeologisen kulttuurin toisinaan levitta-
neen geenejé joillekin alueille ja toisille ei. Yleisesti ottaen voidaan kuiten-
kin todeta, ettd Itdimeren piiriin on selvasti ulottunut esihistorian aikana
lukuisia, mittaviakin vdestovaikutuksia ja ettd alueen vdeston geneettinen

koostumus on ollut hyvinkin dynaaminen.

Saamelaistyyppista perimaa oli muinoin Etela-Suomessa,
suomalaistyyppista Virossa

Suomen alueen toistaiseksi vanhimmat muinaisgeneettisesti tutkitut yksi-
1ot ovat Levdnluhdan lahteen vesihaudasta Eteld-Pohjanmaan Isostakyros-
td."2 Ne ajoittuvat rautakaudelle, noin 1200-1 600 vuoden taakse.>* Vii-
desta tutkitusta yksilosta nelja muistuttaa periméltaan varsin laheisesti
nykysaamelaisia, ja viides vaikuttaa ldhinni skandinaaviselta.> Havainto
saamelaistyyppisestd perimastd tdsmaa hyvin siihen historiallisen kieli-
tieteen tietoon, ettd saamelaiskielid on aiemmin puhuttu koko Suomen
alueella (ks. Luku 13).>> Yhden yksilén skandinaavisen kaltainen perima
voisi puolestaan viitata kontakteihin Pohjanlahden poikki, ja strontium-
isotooppianalyysin perusteella hdn onkin saattanut olla alun perin kotoi-
sin muualta kuin Pohjanmaalta.>>» Levanluhdan liséksi seitseméltatoista
muulta Suomen arkeologiselta ja historialliselta kohteelta on tutkittu yh-
teensd hieman yli sadan arkeologisen yksilon mitokondrio-DNA:n tyyppi
eli aitilinja (ks. luku 4).

198 Esim. Lang 2020

199 Lamnidis et al. 2018; Sikora et al. 2019
200 Sikora et al. 2019

2or Lamnidis et al. 2018

202 Aikio 2012

203 Sikora et al. 2019
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Keskiaikaa ldhestyttiessa viestdjen viliset kontaktit jatkuivat tai lisddn-
tyivit, mikd nikyy muinais-DNA-tutkimuksissa siten, ettd samalta kohteelta
16ydetadn usein periméltdan hyvin erilaisia yksiloitd. Tallainen havainto
on tehty niin viikinkiaikaisesta ja varhaiskeskiaikaisesta (n. 9oo-1200jaa.)
Sigtunan kaupungista Ruotsissa kuin laajemmaltikin viikinkien vaikutus-
alueelta Euroopassa.>+ Samoihin aikoihin Viron ja Suomen vililla vaikuttaa
olleen mittava muuttoliike tai vahintaankin tiivis yhteys. Yhteydestd ker-
too se, ettd Viron keskiaikaiset (1200-1500 jaa.) yksilot ovat geneettisesti
ldhempina nykysuomalaisia kuin Viron pronssi- ja rautakautiset yksilot.
Viron keskiaikaiset yksilot ovat itse asiassa geneettisesti lahempéana nyky-
suomalaisia kuin nykyvirolaiset.>s Yhteys on siis muodostunut varhaisen
rautakauden (n. soo-T1 eaa.) ja keskiajan vililli, mutta siti on vaikea ajoit-
taa tarkemmin, koska Suomesta tai Virosta ei ole pdasty tutkimaan talle
aikavilille ajoittuvia naytteitd. Samalle aikavilille osuu kielitieteen késitys
erddn suomen kielen esimuodon, keskikantasuomen, saapumisesta Suomen
alueelle (ks. Luku 13).

Esihistorian vaestoliikkeiden jaljet
nakyvat nykyvaestaissa

Koska muinais-DNA:ta on osattu tutkia vasta varsin vihan aikaa ja Suo-
mesta sitd on vaikea saada, suurin osa tiedoistamme Suomen geneettisest
viestohistoriasta perustuu Suomen nykyvaeston tutkimuksiin. Osa niisté
on tehty varta vasten vdestohistorian selvittdmiseksi, osassa paatavoite on
ollut esimerkiksi tautigeenien tutkimus, ja historiandkodkohtia on selvinnyt
sen sivutuotteina. Tutkimusten néytteenantajat on valikoitu ja ryhmitelty
vaihtelevin kriteerein: joskus yksilén oman asuin- tai syntymépaikan, joskus
hanen vanhempiensa tai isovanhempiensa syntymépaikan mukaan. Valin-
takriteereista riippuu, kuinka tarkasti tulokset heijastavat tilannetta Suomen
koko nykyviestdssd, johon luonnollisesti kuuluu myds ulkomailta muutta-
neita ja heidin jalkelaisidan. Viestohistorian tutkimuksissa suositaan usein
isovanhempien syntymapaikkatietoja, silld niiden avulla p4éstain ajassa

204 Krzewinska et al. 2018; Margaryan et al. 2020
205 Kivisild et al. 2021
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Kuva 3.4. Neljin perimdkomponentin osuudet eurooppalaisvdestéissa. Vaaleansininen
véri kuvaa varhaisten maanviljelijéiden, vihred jamnajakulttuurin yksiloiden, tumman-
sininen (linsieurooppalaisten) metsistdja-kerailijéiden ja punainen siperialaistyyppisen
perimén osuutta nykyeurooppalaisissa. Kuva on muokattu Lamnidis et al.:n (2018) tulok-
sista. Muissa tutkimuksissa on saatu samansuuntaisia tuloksia, mutta tismalliset perima-
osuudet vaihtelevat hieman analyysiasetelmasta riippuen. Kuva: KMG Turku.

kauemmas taaksepdin. Téllainen valikointi ei kuitenkaan ole geneetikkojen
kannanotto sithen, kuka on tai ei ole suomalainen.

Uusimmissa tutkimuksissa on pdésty vertaamaan nykysuomalaisten ge-
neettistd koostumusta muinais-DNA-tutkimuksissa 16ytyneisiin esihistorial-
lisiin perimétyyppeihin. Nykysuomalaisissa niyttdi olevan suurin osuus
Viron nuorakeraamikkoja tai aron jamnajakulttuurin yksiloitd muistutta-
vaa perimdi, noin 49-57 prosenttia. Metsistiji-kerdilijoitd muistuttavaa
periméd on noin 15-18 prosenttia ja Euroopan varhaisia maanviljelijoita
muistuttavaa perimi4 noin 16—27 prosenttia. Neljis, pienin komponentti on
siperialaistyyppinen perimé, jota on noin 8-10 prosenttia. Komponenttien
osuudet voivat vaihdella hieman mallinnuksesta toiseen ja sen mukaan,
mitd viestoja missdkin analyysissa on ollut mukana (kuva 3.4).2°¢

Edelld luetelluilla neljilld perimdakomponentilla voidaan mallintaa
useimpien eurooppalaisviestdjen perimé, joskin komponenttien prosentti-
osuudet vaihtelevat jonkin verran viestosti toiseen (kuva 3.4). Nykysuo-

malaisilla komponenttien osuudet muistuttavat erityisen paljon Baltian

206 Lamnidis et al. 2018; Tambets et al. 2018
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nykyviestoji, paitsi ettd Baltiassa siperialaistyyppinen komponentti on har-
vinaisempi, vain o-5 prosenttia.>*” Viela harvinaisempi se on lannempén
Euroopassa — esimerkiksi englantilaisilla se on 1 prosentin luokkaa - ja mo-
nien lansi- ja keskieurooppalaisten viestdjen perima on mahdollista mallin-
taa myos kokonaan ilman siperialaistyyppista komponenttia. Toisaalta saa-
melaisilla siperialaistyyppisen komponentin osuus on viel4 suurempi kuin
suomalaisilla, noin 25 prosenttia. Myos metsastéja-keriilijoiden periméatyy-
pin osuus on Suomessa ja Baltiassa korkeampi kuin muualla Euroopassa.
Suomessa korostuu erityisesti itdisen Euroopan metséstaji-keriilijaperima
(EEHG), Baltiassa puolestaan lidntisen Euroopan metsastdja-kerailijiperimi
(WEHG).>*® Vastaavasti varhaisten maanviljelijoiden perimatyyppid on Suo-
messa ja Baltiassa vihemman kuin Lansi-Euroopassa, missé sitd on paikoin
jopa so prosenttia tai ylikin.

Y14 luetellut perimatyyppien osuudet eivit tarkoita, ettd so prosenttia
suomalaisista periytyisi suoraan nuorakeraamikoista ja 15 prosenttia jaa-
kauden jalkeisista metsdstaja-kerailijoistd. Perimatyyppien osuudet vaih-
televat hieman ihmisesta toiseen, mutta eri komponentit ovat kuitenkin
sekoittuneet melko tasaisesti vuosituhansien kuluessa. Osuuksista ei suo-
raan voi pédatelld sitdkadn, paljonko viked Suomeen on tullut eri esihis-
torian vaiheissa, silld useimmat komponentit lienevit saapuneet tinne jo
valmiiksi keskendin sekoittuneina. Esimerkiksi varhaisten viljelijoiden
varsinainen levidmisaalto ei koskaan ulottunut Suomen alueelle, joten
maanviljelijdiden perimétyypin on tiytynyt kulkeutua alueelle kokonai-
suudessaan muiden védestoliikkeiden mukana. Samoin nuorakeraamikko-
jen ja metsistdja-keriilijoiden perimi on voinut tulla Suomeen esimer-
kiksi rautakaudella Virosta, missd kummankin osuus oli suuri. On joka
tapauksessa selvdg, ettd suomalaisten nykyinen geneettinen koostumus on
varsin tuore. Esimerkiksi ensimmadisten jaidkauden jilkeisten asuttajien on
taytynyt ndyttad geneettisesti hyvin toisenlaisilta, koska nykyisenkaltaista
perimatyyppien yhdistelmé4 ei ole voinut olla nykyisen Suomen alueella

vield sithen aikaan.

207 Lamnidis et al. 2018; Tambets et al. 2018
208 Irving-Pease et al. 2024
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Pieni vakimaara vahvistaa geneettista omaleimaisuutta

Eurooppalaisten kansojen geneettisissd vertailuissa suomalaiset néyttay-
tyvit geneettisesti omaleimaisina.>*® Osa omaleimaisuudesta johtuu yll4
kuvatusta erosta perimétyyppien osuuksissa eli siitd, ettd Suomen alueelle
on muuttanut viked eri ilmansuunnista hieman eri suhteissa kuin muualle.
Lisiksi omaleimaisuuteen on vaikuttanut se, ettd tikildinen viestd on kaut-
ta vuosituhansien ollut varsin vihilukuinen. Pienet vaestot ovat erityisen
alttiita geneettiselle satunnaisajautumiselle (engl. random genetic drifi), joka
saa vdestoissd aikaan eri geenimuotojen yleisyyksien satunnaista vaihtelua
sukupolvesta toiseen. Pitkdan jatkuneen satunnaisajautumisen seuraukse-
na monien geenimuotojen yleisyydet ovat Suomessa selvisti erilaiset kuin
muualla Euroopassa. Useita geenimuotoja myds puuttuu meiltd kokonaan,
ja siitd johtuen suomalaisten geneettinen monimuotoisuus on matalam-
pi kuin samankokoisilla eurooppalaisviestoilld yleensd. Suomalaisten ge-
neettisessd omaleimaisuudessa on siis kyse ennen kaikkea tillaisista erois-
ta geenimuotojen yleisyydessa, ei niinkdan siitd, ettd meilld olisi erityisen
runsaasti geenimuotoja, joita muualla Euroopassa ei ole lainkaan — vaikka
niitakin on tullut siperialaistyyppisen perimin mukana.
Omaleimaisuudesta huolimatta suomalaisten kanssa geneettisesti l4-
heisimmét viestdt ovat maantieteelliset naapurimme.?° Vuosituhannen
alkupuolella tosin uutisoitiin hollantilaisten olevan suomalaisten lahimpid
geneettisid naapureita, mutta tuloksessa oli kyse sikili havaintoharhasta,
ettd maantieteellisesti laheisempid viestojd ei ollut tutkimuksessa mukana.
Vain saamelaiset (kuva 3.5) ovat poikkeus maantieteellisten naapurien ge-
neettisestd laheisyydestd: maantieteelliseen sijaintiinsa nihden he eroavat
geeneiltddn suomalaisista ja muista naapuriviestoistadn ylldttavan paljon.>”
Erojohtuu sekd aiempana mainitusta saamelaisten suuresta siperialaistyyp-
pisen perimidkomponentin osuudesta ettid saamelaisryhmien pienistd vi-
kiluvuista ja niistd aiheutuneesta satunnaisajautumisesta. Saamelaisia on
kuitenkin tutkittu geneettisesti varsin vahan, ja esimerkiksi eri saamelais-

kielten puhujien valiset mahdolliset geneettiset erot tunnetaan huonosti.

209 Lao etal. 2008
210 Nelis et al. 2009; Tambets et al. 2018
21 Tambets et al. 2018
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Kuva 3.5. Vuonna 1867 Norjassa kuvattu pohjoissaamelainen nainen pdassain perintei-
nen ladjogahpir, sarvilakki. Saamelaisten ja suomalaisten valisid geneettisid eroja selittad
muun muassa historiallisten saamelaisryhmien pienestd viestomadrastd johtuva satun-
naisajautuminen. Eri saamelaiskielten puhujien véliset mahdolliset geneettiset erot tun-
netaan kuitenkin huonosti, silld saamelaisia on tutkittu geneettisesti melko vahan. Kuva:
J. A.Friis, Museovirasto, suomalais-ugrilainen kuvakokoelma. CC BY 4.0.

Sukukielten puhuijilla on yhteisia geeneja vain vahan

Vaikka suomalaisten perimiassi nékyy itdinen, siperialaistyyppinen kompo-
nentti, valtaosa periméstd on lantistd, eurooppalaista alkuperdd. Varhaisissa
geenitutkimuksissa tima tulos oli yllatys, silla suomalaisten — geeneineen
kaikkineen - oli pitkadn ajateltu olevan lahtoisin idésta, koska suomen kieli

on itdistd alkuperda. Ajatus lahes myyttisestd Volgan mutkasta suomalaisten
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Kuva 3.6. Suomensukuisten eli uralilaisten kielten puhuma-alueet (Rantanen et al. 2022).
Kartta: Meeli Roose.

alkukotina pesiytyi muun muassa oppikirjoihin vuosikymmeniksi. Suo-
men sukukielid puhutaan laajalla alueella Itdmereltd aina Keski-Siperiaan
saakka (kuva 3.6). Kielellinen ja geneettinen sukulaisuus eivit kuitenkaan
kulje kisi kidessd, vaan kuten aiemmin mainittiin, suomalaiset muistuttavat
geeneiltdan 1dhinn4 maantieteellisid naapureitaan: niin uralilaiskielia (eli
suomen sukukielid) puhuvia, kuten virolaisia ja karjalaisia, kuin muihin
kielikuntiin kuuluvia viestojd, kuten ruotsalaisia.>?

Vastaavasti kielisukulaisemme idempén4 Euraasiassa muistuttavat geneet-
tisesti enemman sikalaisid viestdja kuin maantieteellisesti kaukaisempia Ité-
meren ympdristossd asuvia uralilaiskielten puhujia.® Sama pitee eteldisim-
piin uralilaiskielen puhujiin eli unkarilaisiin, jotka eivit geeneiltdan juurikaan

poikkea muita kielia puhuvista keskieurooppalaisista naapureistaan. Se ettd

212 Tambets et al. 2018
213 Tambets et al. 2018
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vdestdjen maantieteellinen ja geneettinen etiisyys talld tavoin korreloivat mut-
ta geneettinen etéisyys ja kielisukulaisuus eivit niinkdan, on varsin yleista.>
Uralilaisten kielten puhujien kohdalla tima viittaa siihen, ettd namé4 kielet ovat
aikanaan levinneet syntysijoiltaan suhteellisen pienen ihmisjoukon mukana ja
ettd niiden varhaiset puhujat ovat sekoittuneet nykyisilla puhuma-alueillaan
varsin suureen madrain muita, aiempia asukkaita tai myohempia tulijoita.>s

Vaikka paikallista sekoittumista on tapahtunut paljon, uralilaisten kiel-
ten levidmisestd muuttoliikkeiden mukana kertoo useimmilla uralilaisia
kielid puhuvilla vaest6illd havaittava muutaman prosentin suuruinen yh-
teinen siperialainen perimdkomponentti, jota naapuriviest6illd on yleensi
selvisti vahemmdn tai ei lainkaan.>¢ Lisaksi useimmat uralilaiset viestot
jakavat Y-kromosomaalisen haploryhman N (ks. luku 4). Koska jaettu osuus
on suurempi isdnpuoleisesti periytyvissd Y-kromosomeissa, kielid levittanyt
muuttoliike on saattanut olla miespainotteinen. Vaihtoehtoisesti myohempi
paikallinen sekoittuminen on voinut olla naispainotteista.*” Jos esimerkik-
si avioliittoja solmittaessa naiset ovat liikkkuneet kauemmas kuin miehet,
naapuriviestot ovat alkaneet muistuttaa toisiaan enemméan mitokondrio-

DNA:n ja periménlaajuisten komponenttien kuin Y-kromosomien osalta.

Suomen poikki kulkee vahva geneettinen raja

Geneettinen monimuotoisuus on Suomessa jonkin verran alempi kuin esi-
merkiksi samankokoisissa viestoissa Keski-Euroopassa, saati sitten Pohjois-
Amerikan kaltaisessa viestojen sulatusuunissa. Siitd huolimatta suomalaiset
eivit ole geneettisesti homogeenisia, vaikka usein nikee niin viitettdvan.
Painvastoin maan sisdiset geneettiset erot ovat Suomessa huomattavan suu-
ret: Itd- ja Linsi-Suomen vililla, vain muutaman sadan kilometrin matkalla,
geneettinen ero on suurempi kuin esimerkiksi englantilaisten ja pohjoissak-
salaisten valilla.>® Tulos perustuu tarkasteltujen yksildiden isovanhempien

syntyméapaikkoihin ja kuvaa siis vdestorakennetta noin 1800- ja r9oo-luvun

214 ks. esim. Barbieri et al. 2022
215 ks. esim. Griinthal et al. 2022
216 Tambets et al. 2018

217 Moilanen et al. 2023

218 Salmela et al. 2008
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Kuva 3.7. Suomen geneettinen jakautuminen itdan ja linteen. Kartassa kunnat on vari-
tetty geneettisen itdisyytensa/lantisyytensd mukaisesti. Itdisyys ja lantisyys perustuvat
analyysiin (Kerminen et al. 2021), jossa yli 18 coo:lle Suomessa syntyneelle ihmiselle on
ensin arvioitu geneettiset alkuperaprofiilit: miten suuri osuus kullakin heista on itasuo-
malaisia ja linsisuomalaisia vertailuyksil6itd muistuttavaa perimad. Naistd osuuksista
on laskettu kuntakohtaiset keskiarvot painottaen kyseisessd kunnassa ja sen lahialueilla
syntyneiden yksildiden tuloksia. Katkoviiva kuvaa Pahkindsaaren rauhan tulkittua raja-
linjausta (1323). Kartta: Meeli Roose.
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vaihteessa. Tassdkin kyse on pitkalti geenimuotojen yleisyyseroista Ita- ja
Lansi-Suomessa eikd kokonaan erilaisista geenimuodaoista.

Itd- ja Lansi-Suomen geneettinen raja noudattelee l6yhasti vuoden 1323
Pahkindsaaren rauhan rajaa kulkien Viipurin itipuolelta suunnilleen Raahen
seudulle.>” Voisikin olla tismallisempad puhua lounais-koillis-erosta, mutta
termi itd-14nsi-ero on vakiintunut. Iti- ja Lansi-Suomen vilinen geneettinen
raja ei kuitenkaan ole veitsenteréva *»° vaan sen kohdalla on kapea vaihettu-
misvyohyke (kuva 3.7). Niin selvd geneettinen ero on Euroopan mittakaavas-
sa poikkeuksellinen, varsinkin koska raja sijaitsee paikassa, jossa ei ole vuo-
ristoa, suurta vesistdd tai muuta itsestian selvai estettd vaeston litkkumiselle.

Monet nykysuomalaisten perimén omaleimaisista piirteistd korostuvat
nimenomaan itdsuomalaisessa viestOssd. [ti-Suomessa geneettinen moni-
muotoisuus on pienempi kuin Lansi-Suomessa, ja itdisen perimén osuus
on suurempi, > erityisesti Y-kromosomeissa (ks. luku 4).>>> Myos metsastaja-
kerailijoille tyypillisten mitokondrio-DNA-tyyppien osuus on korkeampi
[td-Suomessa.” Kahtiajaon lisaksi Itd- ja Lansi-Suomen sisilld on monisyi-
sempi geneettinen hienorakenne maakunnallisella tai jopa kunnallisella
tasolla,»+Itd-Suomessa hieman voimakkaampana kuin lannessa. Se heijas-
teleejilleen pienen vikiluvun aiheuttamia satunnaisvaikutuksia ja sitd, ettd
menneind vuosisatoina puoliso on yleensa 16ydetty maantieteellisesti varsin
1dhelta, usein omasta tai naapurikyldsti. Varsinaisia sukulaisavioliittoja on
tiettavésti kuitenkin véltetty melko tarkasti.

Koska geneettinen itd-lansiraja myotiilee Pahkindsaaren rauhan rajaa,
sen on usein oletettu myos johtuvan kyseisesta rajanvedosta. Tam4 lienee
kuitenkin totta vain osittain,> silld raja ei vilttdmatta vaikuttanut ihmis-
ten eldmain kovin paljon.> Sitd ei enimmékseen merkitty maastoon eika
vartioitu, joten se ei estanyt kulkemista, kaupankéyntid eikd muutakaan

kanssakaymisti. Rajan tarkka sijainti ei myoskaan ole enai tiedossa.””

219 Kerminen et al. 2017

20 Kerminen et al. 2017

221 Salmela et al. 2008

222 Lappalainen et al. 2006

223 Neuvonen et al. 2015

224 Kerminen et al. 2017; Martin et al. 2018
225 Kerminen et al. 2017

226 Katajala 2012

227 Sarviaho 2017
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Myohemmin, erityisesti 1500-luvulta alkaen, pysyvd maanviljelysasutus
levittaytyi varsinkin Eteld-Savosta kohti itd4 ja pohjoista viestdnkasvun,
Ruotsin kuninkaan méarayksen ja uusien viljelymenetelmien turvin.>
Tuolloin olosuhteet olivat monella tapaa otolliset geneettiselle satun-
naisajautumiselle: muuttajien méérit olivat varsin pienid ja uudisasu-
tus suhteellisen eristaytynytti. Etdisempid paikkakuntia myos asutettiin
uudisasutusalueelta kisin, mik4 voimisti satunnaisajautumista entisestdan.
[td-Suomen alentunut geneettinen monimuotoisuus tismai hyvin tdhan
kehityskulkuun.

Pelkki satunnaisajautuminen ei kuitenkaan selitd geneettisté itd-lansi-
eroa, vaan eron synty on selvisti ollut monisyisempi prosessi kuin yksin-
omaan Pihkindsaaren rauhaan tai savolaisten levittdytymiseen perustu-
vissa selitysmalleissa, eivdtkd sen kaikki yksityiskohdat ole tiedossa. Alue,
jolle pysyvd maanviljelysasutus levittaytyi, ei ollut autio ja tyhji, vaan sielld
asui vanhastaan saamelaiskielista pyyntivdest6d.» On episelvdd, missid
médrin pyyntiviestd vetdytyi pohjoisemmas, tuhottiin tai sulautui levit-
taytyviin uudisasukkaisiin. Sulautuminen voisi selittad itdisen periman
yleisyyttd [td-Suomessa, jota silkka satunnaisajautuminen ei ole voinut

aiheuttaa.>°

Geenit eivat maarita suomalaisuutta

Perimén ja erityisesti muinais-DNA:n tutkimukset ovat osoittaneet, ettd
Suomen ja [tdmeren piirin vdestdhistoria on ollut dynaamisempi ja vaih-
televampi kuin aiemmin luultiin. Pohjoisetkaan viestot eivit ole olleet niin
eristyneitd kuin on kuviteltu, vaan kautta vuosituhansien viked on saa-
punut monesta ilmansuunnasta ja perimin pdityyppi on ehtinyt vaihtua
moneen kertaan. Vakimaard on kuitenkin ollut pieni, mikd on johtanut
geneettiseen omaleimaisuuteen ja tuottanut jyrkin geneettisen rajan Suo-
men poikki. Vieston perimin muovautuminen ei myoskain ole padttynyt,

vaan suomalaisten perimassd nakyvit niin esihistorialliset vaestoliikkeet

228 Pitkdnen 2007
229 Aikio 2012
230 Salmela et al. 2008
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kuin evakoiden asuttamisen ja kaupungistumisen aiheuttamat muutokset
viime vuosikymmenilta sekd yha enemméan myos globaalit muuttoliikkeet. "

Geneettisestd vdesthistoriasta puhuttaessa on hyva muistaa, ettd perima
ei tee kenestakddn suomalaista. Suurin osa tutkimusten tarkastelemista pe-
rimén eroista ei vaikuta ihmisten ominaisuuksiin, eikd perim4 muutenkaan
tuota eikd madraa ihmisen etnisti, kansallista tai muutakaan identiteettii.
Kun geneetikot kédyttavit termeja siperialainen tai eurooppalainen perimd,
kyseessd on maantieteellinen viittaus. Nain ollen suomalaisten geenit tar-
koittavat geenimuotoja, joita nykysuomalaisilla (tai kuhunkin tutkimukseen
valituilla suomalaisyksil6illd) on. Vastaavasti saamelaistyyppinen perimd
tarkoittaa tutkituilla nykysaamelaisilla havaitun kaltaista periméa. Vaik-
ka vdeston perimin koostumus on pohjimmiltaan viestohistorian tulos,
sama viestohistoria olisi sattuman vaikutuksesta voinut tuottaa myos varsin
toisenlaisen koostumuksen. Tietyt geenit eivit liity mydskddn muinaisten
ihmisten elinkeinoihin muuten kuin poikkeustapauksissa. Téllaisia poik-
keuksia ovat esimerkiksi karjanhoidon omaksumisen myo6ti yleistyneet
geenimuodot, joita kantavat ihmiset pystyvat pilkkomaan laktoosia eli
maitosokeria ruoansulatuksessaan vield aikuisialld (ks. luku 6). Muut vas-

taavat esimerkit ovat kuitenkin suhteellisen harvassa.

231 Kerminen et al. 2021
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itokondrio-DNA:ssa (mtDNA) ja Y-kromosomissa olevien geneettis-
M ten markkereiden méarittelemat aiti- ja isalinjat seki linjoja ilmaisevat
haploryhmit ovat olleet tirkeidssd asemassa viestdjen geneettisen historian
tutkimuksessa etenkin ennen periméanlaajuisten tutkimusten yleistymista.
Haploryhmien avulla on pyritty selvittim&4dn muun muassa ihmisten muut-
toliikkeita, populaatioiden koon muutoksia eri aikoina ja vdestdjen vilisid
historiallisia suhteita, kuten sekoittumisia.®> Mitokondriohaploryhmét ovat
olleet pisimpéin saatavilla mys kaupallisissa geenitesteissé, joten geneettisen
sukututkimuksen yleistymisen myotd myos suuren yleison mielenkiinto on
usein kohdistunut niihin. Ihmiset saattavat kuvailla omia ryhmidan innos-
tuneesti ja pohtia samalla omia juuriaan ja sukuyhteyksiain: "Minun &itilinjani
on Hray! Isoditini isoditi oli kotoisin Antreasta ja didinpuolen sukulaisia asuu
erityisesti Parikkalan seuduilla. Aitini serkku ldhti Jyviskyldan ja muutti niitd
sukulaisia Kanadaankin...” Omista linjoista ollaan ylpeitd. Kuulutaan johon-
kin, vahan kuin "klaaniin”, ja mikis siind. On hauskaa tietd4 lisai itsestdin

ja suvustaan. Timén luvun kirjoittajatkin ovat olleet kiinnostuneita omista

232 esim. Fagundes et al. 2008; Lippold et al. 2014; Torroni et al. 2020; Fournier et al. 2023
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aitilinjoistaan. Meist4 toinen tuntee oman ditilinjansa lisiksi isdnaitinsa Aiti-
linjan: ne ovat lantisiin haploryhmiin luettavat Hif ja Usbib1a,*jotka molem-
mat ovat suomalaisilla melko yleisid. Toisen kirjoittajan 4itilinja puolestaan
osoittautui hieman erikoiseksi: R2b on Suomessa harvinainen. Sen [ahimmit
esiintymat loytyvat Puolasta, mutta suurin osa tdhén aitilinjaan kuuluvista
asuu Keski-Aasiasta Saudi-Arabiaan kulkevalla vyohykkeella.

Mita geneettiset diti- ja isalinjat oikeastaan ovat?

Aitilinjat perustuvat mitokondrion genomiin. Ihmisen jokaisessa solussa
on pienid solunsisiisia soluelimii, organelleja, joista mitokondriot toimivat
solujen energiatehtaina tuottamalla energia-aineenvaihduntaan oleellisesti
kuuluvia proteiineja ja RNA-molekyyleja. Mitokondrioilla on oma lyhyt
DNA-rihmansa eli mitokondriogenomi (mtDNA). Se on pituudeltaan yh-
teensd 16 569 emdsparia, joista muodostuu 37 geenid. Mitokondriot periyty-
vitaina aidilta jalkelaiselle, ja samalla periytyy myos mitokondrion genomi.
Kun 4iti on saanut oman mtDNA:nsa omalta didiltd4n ja timd omaltaan,
syntyy loputon ketju, jota kutsutaan 4itilinjaksi. Mitokondriohaplotyypit
periytyvit seka tyttarille ettd pojille, mutta ainoastaan naiset siirtavat lin-
jaansa eteenpdin lapsilleen (kuva 4.1).

Y-kromosomihaploryhmit eli isdlinjat puolestaan perustuvat Y-kromo-
somissa esiintyviin mutaatioihin. Y-kromosomi kuuluu sukupuolikromo-
someihin, joita ihmiselld on kaksi erilaista, X ja Y. Biologisesti naisilla on
yleensi sukupuolikromosomiyhdistelmé XX ja miehilld XY. Vaikka Y-kro-
mosomi on 58 miljoonaa emisparia pitka, sisaltiad se yhteensi vain parisataa
geenid. Moni Y-kromosomin geeneistd liittyy miehen hedelmallisyyteen, ja
mutaatiot niissd saattavat johtaa liséantymisongelmiin. Sukupuolen kehit-
tymiseen liittyen oleellisin on SRY-geeni (kuva 4.2): se kdynnistad sikiossd
miessukupuolisen kehityksen. Koska naisilla ei joitain harvinaisia oireyhty-

mid lukuun ottamatta esiinny Y-kromosomia,® periytyy Y-DNA aina isaltd

233 Achilli et al. 2004; Kristjansson et al. 2022

234 Swyerin oireyhtymdssd henkillld on kromosomit XY, mutta naistyypillinen vartalo.
Sukurauhaset eivat kuitenkaan kehity hormoneja tuottaviksi munasarjoiksi, ja myos
kohdun kehityksessi voi olla hiirigitd. Oireyhtyma johtuu mutaatiosta Y-kromoso-
min SRY-geenissa.
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Kuva 4.1. Mitokondriohaploryhmat periytyvit suorissa naislinjoissa ja Y-kromosomihap-
loryhmit suorissa mieslinjoissa, mistd syystd niitd kutsutaan &iti- ja isalinjoiksi. Miehet
perivat oman linjansa aidiltddn, eivatki siirra aitilinjaansa eteenpain. Naisilta puuttuu Y-
kromosomi, minka vuoksi naisilla ei ole Y-kromosomihaploryhméaakaén. Kuva: KMG Turku.

Y-kromosomin
rakenne

! m==— SRY-geeni
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Kuva 4.2. Ihmisen genomi. Y-kromosomissa sijaitseva SRY-geeni kdynnistda sikiéssa
miessukupuolisen kehityksen. Kuva: KMG Turku.

pojille, jotka edelleen siirtavit linjaansa miespuolisille jilkeldisilleen suo-
rissa mieslinjoissa (kuva 4.1).

Jokaisen ihmisen mtDNA on periaatteessa identtinen biologisen didin
mtDNA:n kanssa, ja biologisilla miehilld Y-kromosomi biologisen isin Y:n
kanssa. Silloin tallgin ituradassa (solunjakautumisten sarja munasolusta
aikuisen yksilon sukusoluihin ja seuraavaan sukupolveen) kuitenkin ta-
pahtuu pienenpieni mutaatio: yksi eméspari jossakin kohtaa mtDNA:ta
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tai Y-kromosomia vaihtuu toiseksi. Ndma mutaatiot ovat yleensd neutraa-
leja, eli niilla ei ole vaikutusta yksilon ominaisuuksiin. Kymmenien suku-
polvien kuluessa mtDNA:n ja Y-kromosomin emaisjarjestykseen keraéntyy
useita pienid mutaatioita, jolloin sekvenssit vihitellen muuntuvat hieman
toisistaan poikkeaviksi versioiksi. N4it4 versioita kutsutaan haploryhmiksi.
Haploryhmét on nimetty alun perin [dytdmisen mukaisessa aakkosjirjes-
tyksessd, ja kun paaryhmien (A, B, C ja niin edelleen) sisdltd on 1oydetty
lisdd variaatiota, on otettu kiyttdon tismentdvid alanumeroita (esimerkiksi
Ar)jakirjaimia (esimerkiksi Ata). Kun edetddn tarpeeksi pitkalle alaryhmiin,
puhutaan haplotyypeista.

Olemassa olevien haploryhmien yleisyyksistd ja niiden sisdisen muun-
telun maaristd on mahdollista laskea taaksepiin, milloin linja on synty-
nyt, milloin se on runsastunut tai millainen viestokoko tietylla alueella
muinoin on vallinnut. Kun ihmiskunnan nykyistd mtDNA- tai Y-kromo-
somimuuntelua tarkastellaan taaksepdin satojatuhansia vuosia, paadytdan
yhteen ainoaan esi-didin ja -isdn sekvenssiin, josta koko nykyinen variaatio
on perdisin. Puhutaan mitokondriaalisesta Eevasta, joka eli noin 200000
vuotta sitten ja Y-kromosomaalisesta Aatamista, joka tuoreimpien arvioiden
mukaan eli noin 240-580 000 vuotta sitten.” Tama ei kuitenkaan tarkoita,
ettd tuolloin olisi ollut olemassa vain yksi nainen tai yksi mies, vaan etti
aikakaudelta on sdilynyt ainoastaan yksi katkeamaton &itien ja isien linja
tdhdn pdivaan asti. Toisin sanoen mitokondriaalinen Eeva ja Aatami tar-
koittavat kaikkien nykyaan elavien ihmisten viimeisintd tunnettua yhteista

esivanhempaa suorassa diti- ja isalinjassa.

Haploryhmien ja -tyyppien maarittaminen ja nimeaminen

MtDNA on lyhyt, ja siksi sen sekvensointi on nykyisin helppoa, nopeaa ja
edullista. Toisin sanoen henkilon koko mtDNA-sekvenssi on mahdollista
saada kerralla selville. Monet kaupalliset toimijat tarjoavat tillaisia testeji
kuluttajille markkinoimalla niitd sukututkimuksen ty6vilinein4 ja henki-

l6kohtaisen historian avaajana. Alemmin, kun tallainen lapisekvensointi

235 Cann et al. 1987; Mendez et al. 2013
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Kuva 4.3. Esimerkki haploryhmépuusta, jossa ndkyy mitokondriohaploryhman Usa haa-
rautuminen alahaploryhmiksi. Kaavio ei ole taydellinen, eiki sisalld kaikkia alahaplotyyp-
peja. Punaisella merkittyjd sisarryhmia on 16ytynyt myos Suomen muinaisaineistosta (ks.
taulukko 4.1). Kuva: Ulla Nordfors.

ei vield ollut mahdollista, kdytettiin ditilinjojen maarittimiseen mtDNA:n
perimdaineksessa olevia yksittiisid kohtia, jotka vaihtelevat yksildiden ja
linjojen vélill4. Ndiden markkereiden avulla linjat pystyttiin m4arittamain
siedettavalld tarkkuudella. MtDNA-linjojen nimedmiskaytannot periytyvat
tuolta ajalta. Kuten jo alemmin mainittiin, ensimmaisend l6ydetyt variantit
saivat nimensi aakkosten mukaan: A, B, C ja niin edelleen.* Kun ryhmil-
le alkoi loytya alavariantteja, eli sellaisia linjoja, joissa oli tietyt mutaatiot
pédavarianttiin ndhden, lisittiin ensimmaisen kirjaimen perdidn numero:
A - Arjasitten taas kirjain A1 - A1a.»” Miti useampia yksiloitd on sekven-
soitu — nykyisin jo kymmenii, ellei satoja tuhansia - sitd useampia linjoja
on ldytynyt ja siten alaryhmille alaryhmié (kuva 4.3). Esimerkiksi ryhmad
Usbrbrara esiintyy ldhinnd Suomessa, jossa sen yleisyys on nykydan noin
yksi prosentti (arkeologisista yksiloista ks. taulukko 4.1).

Useimmat mtDNA-haploryhmat ovat kuitenkin edelleen melko yk-
sinkertaisia, kuten alussa mainittu Hray tai R2b. Niidenkin alla on variaa-

tiota, mutta niitd ei ole vield jaettu yhteiselld sopimuksella useammaksi

236 Torroni et al. 1992
237 Kivisild et al. 2006
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alaryhmaksi. Standardoitua nimedmistd on vuodesta 2008 péivitetty
PhyloTree-tietokantaan.®

Y-kromosomin tilanne on hieman erilainen kuin mtDNA:lla, mit4 tulee
haploryhmien ja -tyyppien méérittimiseen. Y-kromosomissa on 58 mil-
joonaa emdsparia, eli se sisdltad periaatteessa yhtd monta mahdollisesti
varioivaa kohtaa. Tama on huomattavasti enemmén verrattuna mtDNA:n
16 569:44n emispariin. Y-kromosomia ei edelleenkédén rutiininomaisesti
sekvensoida lapi, silld se on liian iso, ja variaatiota on liikaa. Alun perin
Y-kromosomistakin tyydyttiin genotyypittimaan muutamia tunnettuja
markkereita, joiden perusteella haploryhmait nimettiin. Kuten mtDNA:n
tapauksessa, myos Y-kromosomissa paahaploryhmat on nimetty aakko-
silla, jatkettu numeroilla ja taas kirjaimilla ja niin edelleen. Genomitutki-
muksen edistyessé - varsinkin ihmisen genomin lipisekvensoinnin jalkeen
2010-luvulla — markkereita on tunnistettu lisid. Y-kromosomin haplotyyp-
pien ja -ryhmien nomenklatuura on kuitenkin ammattilaisellekin kimu-
rantti. Kaytdssa on useampi toisistaan eroava tapa, kuten ISOGGilla ja
Yfullilla.® Tést4 syystd joka kerta haplotyypeistd ja -ryhmistd puhuttaes-
sa tai kirjoitettaessa taytyy tarkistaa, mitd nimedmiskdytintod puhuja tai
kirjoittaja kayttd4. Esimerkiksi N1a on toisessa nomenklatuurassa Nic ja
kolmannessa N3. T4ssd tekstissé pitdydytdan Yfullin nomenklatuurassa.

Padsdantoisesti mitd uudempi Y-haplotyyppitesti on, sitd enemmén
markkereita ja ndin ollen tarkempi alahaploryhman méaéritys. Populaa-
tiogeneettisissd tutkimuksissa voidaan Y-kromomista sekvensoida l4pi 10
miljoonaa emisparia, ja tilld padstadn erittdin tarkkaan fylogeneettiseen
puuhun. Kéytinnossa talloin lahes jokaisella on oma "yksityinen” Y-kro-
mosominsa. Kaupalliset tuottajat tarjoavat sukututkijoille esimerkiksi sa-
dan tai joskus 700 markkerin testeji. Niden tarkkuus on jo aivan riittava
selvittdmadn sitd, milld alueella suoran isdlinjaisen esi-isan jalkeldisid on
elanyt, mika ndin ollen saattaa kertoa myds yhteisen esi-isin mahdollisesti

elineen samalla alueella.

238 van Oven & Kayser 2009; https://www.phylotree.org
239 https://isogg.org ja https://www.yfull.com
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Suomalaisten aiti- ja isalinjat

Aitilinjat ovat jossain midrin maantieteellisesti ryvistyneiti, koska tie-
tylld alueella elineen haploryhmin edustajan naispuoleiset jalkeldiset ja
heidan jalkeldisensd ovat enimmaékseen pysyneet samalla alueella tai sen
laheisyydessd. Kun ajassa siirrytadn riittavisti eteenpiin, on syntynyt ala-
haploryhmi, jotka vuorostaan keskittyvit 14hialueille. Esimerkiksi mito-
kondriohaploryhmé Hray on syntynyt ryhmasta Hra, joka puolestaan on
syntynyt Hr:std ja se taas H:sta, joka lienee syntynyt Lahi-Id4ssd 20-25000
vuotta sitten.>° Nykyisin Hra7-haploryhmia tavataan Ruotsissa, Suomessa,
Virossa, Puolassa ja Vendjilla. Sitd on 16ytynyt Suomessa my6s kahdelta
arkeologiselta yksiloltd r200-1400-luvuilta: Hiitolan Kalmistoméesta ja
Mikkelin Tuukkalasta.#

Paapiirteissddn nykysuomalaisten &itilinjat ovat melko samanlaisia kuin
muuallakin Euroopassa. Samat padhaploryhmit, kuten H,1,J, K, T, U, V,
W ja X, 1oytyvit Suomesta jopa miltei samoissa suhteissa kuin muualtakin.
Yleisesti ottaen Suomessa esiintyy kuitenkin muuhun Eurooppaan verrat-
tuna jonkin verran enemmén varhaisiin kivikautisiin metséstji-kerailija-
vaestoihin liitetyn U:n alaryhmia Usa ja Usb. Usb:n alaryhmissd on muun
muassa saamelaisille ja suomalaisille ominaisena pidetty Usb1b.

Mielenkiintoista kylld, nykysuomalaisilla on useimmista eurooppa-
laisista haploryhmisté paikallisia alaryhmii, jotka ovat melkein tai koko-
naan vain suomalaisille ominaisia: esimerkiksi Hra2, Hift, Kicic, Usbib2
jaWra.>+> Tam4 tarkoittaa sitd, ettd monet ditilinjat ovat ehki saapuneet
Suomen alueelle jo pidemmén aikaa sitten, ja niilla on ollut aikaa kehitty4
omanlaisikseen varianteiksi, jotka eroavat eurooppalaisista sisarryhmistéén.
Arvioiden mukaan useimpien téllaisten suomalaisille tyypillisten linjojen
ikd on noin 2000-4 000 vuotta. Tdma sopisi hyvin ajatukseen siitd, ettd
néiden linjojen kantamuodot ovat saapuneet meille Euroopasta jo kauan
sitten, ja eristdytyneessi sekid populaatiopullonkauloja lipikiyneessi vies-
tossd ovat sdilyneet vain tietyt alatyypit muiden havitessd. > Pullonkaulalla

240 Achilli et al. 2004
241 Oversti et al. 2019
242 Oversti et al. 2017, table 3
243 esim. Sajantila et al. 1996
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tarkoitetaan vdestomaaridn merkittdvad ja mahdollisesti dkillistd pienene-
mistd. Se voi johtua jostakin katastrofaalisesta tapahtumasta tai ympéristo-
paineesta, esimerkiksi epidemiasta, elinymparistdn muutoksesta tai ihmisen
aiheuttamasta tekijésta, kuten vikivaltaisesta yhteenotosta. Pullonkaulan
seurauksena populaation geneettinen monimuotoisuus vihenee huomat-
tavasti, koska vain pieni osa yksiloistd jaa henkiin ja padsee lisddntymaén ja
siirtdimaédn geeninsa seuraavalle sukupolvelle. Samalla populaatiopullon-
kaula lis44 tiettyjen haploryhmien esiintymistiheyttd viestdssa ja samalla
hévittaa toisia.

Tahan mennessd Suomesta on onnistuneesti sekvensoitu yli sadan mui-
naisen yksilon aitilinjat (taulukko 4.1).244 Ne ovat padpiirteissddn melko
samat kuin nykyisinkin Suomessa esiintyvit, mutta ajallisesti ja paikalli-
sesti aitilinjoissa on hyvinkin paljon - ja yllattavaa — vaihtelua (ks. myos
kuva 4.4). Esimerkiksi 1100-1200-luvun Hollolan Kirkkailanméessi on
huomattavan paljon varhaisiin metséstdja-kerdilijavaestoihin liitettyja
U-haploryhmii, ja toisaalta keskiaikaisessa Hiitolan Kalmistoméessa var-
haisille eurooppalaisille maanviljelijdille tyypillisid haploryhmié (H, T, J,
W).24 Vaikuttaa silté, ettd rautakaudella Lounais-Suomessa niin sanotut
metsastdji-kerailijatyyppiset haploryhmét ovat olleet yleisempia kuin niin
sanotut viljelijityyppiset. Nykydian asia on painvastoin: lounaassa vallit-
sevat viljelijatyyppiset haploryhmat, iddssd ja pohjoisessa osassa Suomea
metsistaji-keriilija-tyyppiset.24

Rautakauden ja keskiajan kontekstissa metsistaji-keriilija- ja viljelija-
tyyppisistd haploryhmistd puhuminen voi kuitenkin olla jossain médérin
harhaanjohtavaa. Nimitykset on otettu kéyttoon kivikauden populaatio-
tutkimusten yhteydessd, ja ensiksi mainitulla viitataan sellaisiin &iti- tai
isalinjoihin, jotka olivat yleisid Euroopan varhaisissa mesoliittisissa (noin
15000-5000 eaa.) metsistiji-keriilijayhteisoissd, kun taas jalkimmaiset
viittaavat niihin linjoihin, jotka runsastuivat Manner-Euroopassa maan-
viljelyksen levitessd alueelle kivikauden lopulla (6 00o-3 000 eaa.)*#7 (ks.
luku 3). Osa Euroopan varhaisten metséstdja-kerdilijoiden haploryhmista

244 Oversti et al. 2019; McColl et al. 2024; Nordors et al. tulossa; Peltola et al. tulossa

245 Oversti et al. 2019

246 Neuvonen et al. 2015

247 Aikakausien kronologiat vaihtelevat maantieteellisen sijainnin mukaan. Esimer-
kiksi Suomen alueella kivikausi paattyy mydhemmin kuin Etel4-Euroopassa.
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mitDNA:Z

Kuva 4.4. Mitokondriohaploryhmien C ja Z nykyinen maantieteellinen levinta. Mita tum-
mempi vari, sitd yleisempi linja on alueella. Kuten kartoista nikyy, kumpikaan linja ei ole
erityisen yleinen Suomessa. Haminan Rykmentinkentaltd 16ytynyt linja C4a1a1 on perdisin
ortodoksiselta hautausmaalta (Oversti et al. 2019), johon on haudattu 1700-1800-lukujen
konfliktien venilaissotilaita Haploryhmia Z esiintyy vritettyjen alueiden ulkopuolella
satunnaisesti. Z1a-ryhmaa esiintyy Kuolan niemimaalla 3 500 vuotta sitten (Der Sarkissian
et al. 2013), ja ryhmin alahaplotyyppid Z1a1a on 16ytynyt Tampereen Vilusenharjun ja
Pilkineen Ristidnmaen ristiretkiaikaisista (1050—1200 jaa.) kalmistoista. Vilusenharjun ja
Ristidnméen vainajat ovat olleet ldheista sukua keskenaén. Kuvat: KMG Turku.
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on kuitenkin sdilynyt Euroopassa tuhansien vuosien ajan nykypéivaan saak-
ka.>#8 Esimerkiksi nykysaamelaisilla ja -suomalaisilla suhteellisen yleista
haploryhmai Usb1b esiintyy hajanaisesti eri puolilla Eurooppaa ja Pohjois-
Afrikkaa.> Tadma4 tarkoittaa sitd, ettd tietylla kivikautisella naisella, joka
kuului samaan haploryhmaan, on ollut vuosituhansien ajan jalkel4isia suo-
rasti alenevassa tytarlinjassa. Kaikki nimé naiset ja heidén tyttdrensi ovat
olleet iiteji eri aikakausilla: kivi-, pronssi- ja rautakaudella, keskiajalla ja
historiallisella ajalla. He ovat elaneet kaikkina niind vuosituhansina, joiden
aikana tapahtui erilaisia elinkeinojen, kulttuurien ja kielten muutoksia aina
teollistumiseen ja kaupungistumiseen asti.

Haploryhmat eivit kerro, mihin aikakauteen tai kulttuuriin yksittdinen
ihminen kuuluu, tai minkalaisten muuttoliikkeiden mukana eri haploryh-
miin kuuluneet ihmiset kulkivat historian kuluessa, eivitkd metsistdji-ke-
riilijatyyppisen haploryhmén edustajat sdilyttineet metsastaja-keriilijoiden
elaméntapaa lapi vuosituhansien. Arkeogenetiikassa muinais-DNA-tulokset
onkin aina asetettava laajempaan historialliseen ja arkeologiseen konteks-
tiin, jotta virheellisid johtopaatoksia voidaan vilttdd. Kaytdnnodssa tima
tarkoittaa sitd, ettd Hiitolan Kalmistomien H-haploryhméian kuuluvat
henkildt eivat pelkastdan haploryhmén perusteella olleet maanviljelijoita,
eikd U-ryhma tee Hollolan Kirkkailanmakeen haudatuista haploryhméan
kantajista metsastykselld tai kalastuksella eldneen vieston edustajia. Esimer-
kiksi Baltiassa ditilinja H on havaittu erdalld yli 6 ooo vuotta sitten elineella
yksilolla, jonka koko perimastd puuttuvat varhaisiin viljelijéihin yhdistetyt
perimikomponentit.® DNA-analyysien sijasta elinkeinoja ja ruokavalioi-
ta voidaan selvittdd muun muassa vainajien hampaista ja luista tehtavilla
stabiili-isotooppianalyyseilla tai hammaskivesta tehtévilla proteiinitutki-
muksilla (ks. luku 11). Maanviljelyksen historiaa tutkitaan myos arkeologi-
silta kohteilta 10ytyvista kasvien jadnteista (ks. luku 9). Arkeologisen [8yto-
aineiston ja luonnontieteellisten tutkimusten perusteella tiedetadnkin, ettd
sekd Kirkkailanméked ettd Kalmistomiked kédyttineet yhteisot ovat harjoit-

taneet maanviljelysta.

248 esim. Brunel et al. 2020; Rusu et al. 2018; Palencia-Madrid et al. 2017.
249 Achilli et al. 2005
250 Mittnik et al. 2018
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Taulukko 4.1. Taulukkoon on keritty Suomesta ldytyneiden arkeologisten yksiléiden iitilinjoja
(Oversti et al. 2019; McColl et al. 2024; Saari 2022; Nordfors et al. (tulossa); Peltola et al. (tulossa)).
Raision Kansakoulunmaien yksilot (*) ovat keskendin ensimmaisen asteen sukulaisia, samoin Tam-
pereen Vilusenharjun ja Pilkineen Ristianmaen yksilot (**).

Al2a Raisio Kansakoulunmaki ~ 1100-1200 H11a1 Mikkeli Tuukkala 1200-1400
Csalal Hamina Rykmentinkenttd ~ 1700-1800 Pélkane Rauniokirkko 1800-luku
D5a3ala Mikkeli Tuukkala 1320-1450 H12a Hamina Rykmentinkenttd 17001800
H1+16189 Eura Luistari 1182-1285 H13alald Palkane Ristianmaki 1100-1200
Isokyrd Levénluhta 428-637 Porvoo Tuomiokirkko 1670~
Pilkane Rauniokirkko 1485-1795 H24a Mikkeli Tuukkala 1268-1380
Hla Valkeakoski Toppolanméki  1100-1200 H27a Mikkeli Tuukkala 1200-1400
H1a2 Hiitola Kalmistomaki 1323-1427 Raisio Kansakoulunméki*  1100-1200-
luku
H1la3i P T iokirkk 1300-1700
asc 0rvoo TUoMIOKIro Raisio Kansakoulunmaki* ~ 1100-1200-
H1a5 Hamina Rykmentinkenttd ~ 1700-1800 luku
H1a7 Hiitola Kalmistomaki 1050-1265 H28a Rengon kirkko 1500-1800
Mikkeli Tuukkala 1200-1400 H49 Rengon kirkko 1500-1800
RIEEE hiiftotalalmistornak] IERESEE  iss Hollola Kirkkailanmaki ~ 1185-1285
Mikleli Tuukkala - 120057300 Hollola Kirkkailanmaki  1050-1300
lanl Iifiis(E (I myiELd 1220713007 e VaikeaKoski Toppolanmakill [105021150
Hlas2 Hamina Rykmentinkenttd ~ 1700-1800 12 Porvao Tuomiokirkko 1300-1700
H1b Eura Luistari 710-967 Rengon kirkko 1500-1800
H1b2 Hiitola Kalmistomaki 1200-1500 J1c2c Tampere Vilusenharju 1100-1200
Hlbc Palkane Ristianmaki 1100-1200 Hattula Ruskeenkarki 900-luku
Hlc Isokyré Levanluhta 300-800 Jc2cl Mikkeli Tuukkala 1200-1400
H1c3 Palkane Rauniokirkko 1700-luku? I“’k“ lF_’Y*‘é" hengen 1550-1650
- . L appeli
H1c9 Hiitola Kalmistomaki 1295-1397 eTa Mikkeli Tuukkala 141521610
Eura Luistari 721-962
L . J1c8a Isokyrd Levanluhta 400-700
H1c13 Hollola Kirkkailanmaki 895-1155
o . Kla2c Hiitola Kalmistomaki 1427-1461
H1f1 Hollola Kirkkailanmaki 1050-1300 o o
Mikkeli Tuukkala 1200-1400 Kla4ala2b Pélkane Rauniokirkko 1200-luku
Pilkane Rauniokirkko 1200-luku Kla4alb Isokyrd Levanluhta 346-538
Hin Valkeakoski Toppolanméki  1100-1200 Tlal Raisio Kansakoulunmaki 1200-luku
Hin4 Hamina Rykmentinkenttd ~ 1700-1800 Tal+@152 Isokyrd Levanluhta 300-800
Palkane Rauniokirkko 1600-luku Tib1 Porvoo Tuomiokirkko 1514
H2a1 Palkane Rauniokirkko 1325-1460 T2b Hamina Rykmentinkenttd ~ 1700-1800
Turku Pyhan hengen 1550-1650 Pélkéne Rauniokirkko 1295-1410
kappeli Turku Pyhan hengen 1550-1650
H2alc Hollola Kirkkailanmaki 1220-1290 kappeli
H2a1ld Pilkane Rauniokirkko 1700-luku T2b23 Porvoo Tuomiokirkko 1685-1930
H2a2alb Hiitola Kalmistomaki 1200-1500 IFOE Tt 1523>
H3M Raisio Kansakoulunmaki ~ 1000-1100 12036 2L0E (L SITEHSE
H3h5 Eura Luistari 687-940 T2c1d1 Hamina Rykmentinkenttd ~ 1700-1800
H5b2 Raisio Kansakoulunmaki  1200-luku a2 fitolslKa U5 om ik 2558010
HeaTa2a Palkine Ristianmki 1100-1200 —
. U2e2ala Eura Luistari 893-1021
H10a Rengon kirkko 1685~
. . U4a2 Hollola Kirkkailanmaki 1025-1160
H10e Mikkeli Tuukkala (2 1200-1400
yksil5a) Rengon kirkko 1415-1465
H10g Hamina Rykmentinkentta ~ 1700-1800 U4b1b1 Hollola Kirkkailanmaki 1040-1257
Hiitola Kalmistomaki 1045-1260 U4blbla Eura Luistari 1030-1204

Mikkeli Tuukkala 1200-1400 U4b1b1b Hollola Kirkkailanmaki 1050-1300
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U4d1 Eura Luistari 11691274 USb1blg1l Hollola Kirkkailanmaki 1045-1220
U4dlala Hollola Kirkkailanmaki 907-1154 U5b1b2 Hollola Kirkkailanmaki 970-1150
Rengon kirkko 1655- Palkane Rauniokirkko 1500-luku
Loaldl IsokyroiCevanlUhita ) USb2ala+16311  Eura Luistari 1158-1261
Isokyrt Levanluhta 300-800 ygpratata Hollola Kirkkailanmaki ~ 1035-1245
US5alblh Hollola Kirkkailanmaki 1315-1450
o o U5b2ala2 Rengon kirkko 1500-1800
Pédlkéne Rauniokirkko 1800-luku
USaifia VeyriKaldamak 420-620 U5b2a5 Isokyrd Levanluhta 300-800
U5a2al Isokyré Levanluhta 300-800 U5b2b1al Palkane Rauniokirkko 1420-1620
Usa2ala Mikkeli Tuukkala 1200-1500 ~ Usalalbl IFRIRED WEIEE 1522
Usa2alb Hamina Rykmentinkentta  1700-1800  U8bla2b Mikkeli Tuukkala 1200-1400
Usa2ale Hollola Kirkkailanmaki 890-1115 v Kuusamo Lehtoniemi 1500-1600
Hollola Kirkkailanméki 1050-1300 V7a Hollola Kirkkailanmaki 1050-1300
USa2a2a Mikkeli Tuukkala 1275-1395 V7al Mikkeli Tuukkala 1200-1400
Palkane Rauniokirkko 1200-luku Wiel Eura Luistari 10421248
USb1 Raisio Kansakoulunmdki  1000-1100 w6 T e —" 1265-1390
USb1bla Isokyrd Levanluhta 300-800 T e ——p 1200-1500
Mikkeli Tuukkala 1200-1400 5 . X
Hiitola Kalmistomaki 1220-1385
USb1bTal Isokyrd Levanluhta 590-765
. X2c1 Mikkeli Tuukkala 1200-1400
USb1blala Isokyrd Levanluhta 300-800
Palkane Rauniokirkko 12001uky | 2218 Pélkane Ristianmaki**  1100-1200
USb1blalb Isokyr6 Levanluhta 300-800 Tampere Vilusenharju** 1100-1200

Isdlinjojen kokoelma on nykysuomalaisilla melko omintakeinen: Siind missd
mannereurooppalaisten ehdottomasti yleisimmaét Y-kromosomihaploryhmat
ovat Ria (Itd-Eurooppa) ja Rib (Lansi-Eurooppa), Suomessa isilinjainen val-
tahaploryhmé on Nic, joka on yleisin haploryhma myds suuressa osassa poh-
joista Euraasiaa. Skandinavian yleisin isdlinja It on Suomessa toiseksi yleisin;
sitd esiintyy Lansi-Suomessa selvisti enemmaén kuin Itd-Suomessa, joskin
ainoastaan paikoittain Linsi-Suomessa N1c:td yleisempidnd.>* N1c on selvisti
yleisempi maan itdosissa kuin lannessa: siind missé osissa Itd-Suomea yli %
miehisti kantaa sitd, on yleisyys Lansi-Suomessa paikoin alle 40 prosenttia.>?
Ero selittyy oletettavasti ryhmien saapumissuunnalla. It on 1dhtoisin ldnnesta,
kun taas N1c on alun perin Keski-Aasiasta, josta se on levinnyt linteen, itddn
ja pohjoiseen (kuva 4.5). Suomeen Nic:n alaryhmit ovat mahdollisesti saa-
puneet kahta eri reittid: idastd Karjalan ja eteldstd Viron suunnasta.

251 Lappalainen et al. 2009; Lappalainen et al. 2006
252 Lappalainen et al. 2006
253 Preussner et al. 2024
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g2 UM -n;*h
Y‘DNA.: N ‘---—,_zm_ﬁ;;::;w.‘.-f A

Kuva 4.5. Monella haploryhmalld on selked maantieteellinen jakauma. Kuvassa Y-kro-
mosomihaploryhma N:n levintd, joka kattaa pohjoisen Euraasian. Ryhma on syntynyt
Aasiassa, josta se levittaytyi lanteen todennakoisesti pronssikaudella. Nyky-Suomessa N-
haploryhmai esiintyy Itd-Suomessa enemmaén kuin Linsi-Suomessa. Syyni on pidetty
ryhman pédasiallista levidmissuuntaa. Kuva: KMG Turku.

Kovinkaan montaa muinaista isilinjaa ei ole Suomesta vield julkaistu.
Alustavasti nayttdd kuitenkin siltd, ettd I1-ryhmaa esiintyy arkeologisilla
yksiloilld etenkin nykyisen Pirkanmaan alueella (taulukko 4.2). Osa Suo-
mesta 10ytyneistd arkeologisista yksiloista kuuluu puolestaan nyky-Suo-
messa erittdin yleiseen N-ryhméén. N-ryhmén edustajia on 16ytynyt myos
Lounais-Suomesta, jossa skandinaavinen vaikutus on ollut pitkdan suurinta.
Toistaiseksi julkaisemattomien tutkimustulostemme mukaan N-ryhmaa
on loytynyt Suomesta jo varhaiselta rautakaudelta. Kuolan niemimaalta
ryhmén veljeslinjaa on puolestaan havaittu pronssikautisesta aineistosta,
joka ajoittuu noin 3 500 vuoden taakse.>#*

254 Lamnidis et al. 2018
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Taulukko 4.2. Suomesta 16ytyneiden arkeologisten yksiléiden Y-kromosomihaploryhmid
(Saari 2022; Nordfors et al. 2025; Nordfors et al. (tulossa), Peltola et al. (tulossa).

1-Z2886 Valkeakoski Kokkomaki 1100-1200

Nalbla 1-Y3549 Palkane Rauniokirkko 1500-luku
Nalbla4a 1-L287 Pélkane Rauniokirkko -
ITalbla4al 1-CTS2208 Pélkane Ristianmaki 1100-1200
Ialbla4ala 1-Y57630 Pélkane Rauniokirkko 1200-luku
ITa2alala2b 1-Y1843 Pélkane Rauniokirkko 1800-luku
N1a N-L729 Palkane Rauniokirkko 1200-luku
Nlalalala N-L1026 Raisio Kansakoulunmaki 1200-luku
Nlalalala2 N-Z1936 Raisio Kansakoulunmaki 1100-1200
Nlalalalala2a N-Y5001 Eura Luistari 1100-luku
Nlalalalala2ala N-Y5005 Tampere Vilusenharju 1100-1200

Kuusamo Lehtoniemi 1500-1600
Nlalalala2alalal N-Z19813

Valkeakoski Toppolanmaki 1050-1150
Nlalalala2alalalb N-Z24878 Valkeakoski Toppolanmaki 1100-1200
Rlalal R-M417 Palkane Rauniokirkko 1700-luku
Rlalalblalala2d RYP351 Palkane Rauniokirkko 1800-luku

Menestyksekkaat aiti- ja isalinjat

Aiti- ja isdlinjat ovat kuin loputtomasti haarautuvia puita (kuva 4.3), joiden
oksista jotkut runsastuvat ja kasvavat suuriksi, kun taas toiset kuolevat pois.
Runsastumista tapahtuu, kun joku tietty esi-isa tai -iti on saanut useita samaa
sukupuolta olevia jalkel4isia ja ndmé taas paljon samaa sukupuolta olevia jal-
keldisid. On myos mahdollista, ettd kukaan linjan edustaja ei ole saanut samaa
sukupuolta olevia jalkeldisia, jotka olisivat jatkaneet linjaa eteenpdin (kuva 4.6).

Osa linjojen runsastumisista selittyy menneisyyden viestdjen koon vaih-
teluilla, mutta my6s muinaiset ja historialliset muuttoliikkeet nakyvat hap-
loryhmien nykyisissda maantieteellisissa jakaumissa. Téssd kohtaa biologia
ja sosiaalinen ympdristo kulttuureineen kohtaavat: miksi jotkut linjat ovat
hyvin yleisi4 juuri tietyissd maantieteellisissa paikoissa? Kysymysta voidaan
tarkastella esimerkiksi Y-kromosomaalisten valtahaploryhmien avulla: Lnsi-
Euroopassa yleisin haploryhméa on Rib, Itd-Euroopassa R1a, Skandinaviassa
I1 ja Koillis-Euroopassa N.
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Kuva 4.6. Yksinkertaistettu kaavio &itilinjojen periytymisestd ja sattuman vaikutukses-
ta linjojen yleistymiseen ja hiviimiseen. Aitilinjat periytyvit didiltd tyttirille ja pojille,
mutta vain tyttaret siirtivat linjaansa eteenpdin. Kuvassa violetti ja turkoosi seka vihreit
linjat haviavat naispuolisten jalkeldisten puuttuessa, silld sukuun on syntynyt vain poi-
kia. Sen sijaan punainen, sininen, vaaleanpunainen ja oranssi linja jatkuvat naispuolisten
jalkeldisten kautta (nuolet). Alarivissa vaaleanpunainen linja on muita yleisempi, koska
ryhman kantajille on sattunut syntymdan paljon tyttrid. Kuva: Ulla Nordfors.

Kivi- ja pronssikauden taitteessa noin 4 500 vuotta sitten Euroopassa
tapahtui kulttuurisia ja kielellisia muutoksia, jotka liittyvit karjankasva-
tuksen, maanviljelyn ja sedentaarisen asutuksen vakiintumiseen. Samaan
aikaan alueella nahd44n muinais-DNA-tutkimusten perusteella laajoja
viestoliikkeitd. Nama on yhdistetty muun muassa indoeurooppalaisten
kielten levidmiseen Eurooppaan idasta (ks. luku 13), mutta viestoliikkeet
saivat aikaan my®s nopeita ja merkittivid geneettisia muutoksia — jopa vain

muutaman sukupolven aikana.>’ Haploryhmien R1b ja Ria yleistyminen

255 esim. Haak et al. 2015; Saag et al. 2021; Allentoft et al. 2024
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on liitetty tdhan aikakauteen, ja osissa Eurooppaa ndmd isélinjat korvaa-
vat alueella aiemmin esiintyneet linjat lahes kokonaan.>® On esitetty, ettd

muutokset eivit kaikkialla tapahtuneet yksinomaan rauhanomaisesti, silla

ajanjaksolta tunnetaan joitakin todisteita vikivaltaisista yhteenotoista ja epi-
demioista (ks. luku 7).>7 Toisaalta tulkintoja muutosten dramaattisuudesta

on my0s kritisoitu,>® ja tiettyjen Y-kromosomilinjojen runsastuminen on

yhdistetty patrilokaalisen asumismuodon yleistymiseen.> Patrilokaalisissa

yhteisdissé suku-ja perintojirjestelmé perustuu usein isin kautta kulkeviin

sukulinjoihin, ja avioparit asettuvat asumaan aviomiehen isin taloon. Koska

tillaisessa asumismuodossa tilat pysyvat samaan isinpuoleiseen sukuun

kuuluvilla miehill4, yleistyy heiddn Y-kromosomihaploryhménsé alueella

muiden ryhmien kustannuksella.

Skandinaviassa valtahaploryhma on Ir, joka oli viel4 kivikaudella alueella
suhteellisen harvinainen.?* Haploryhman runsastuminen tapahtui vasta skan-
dinaavisen pronssikauden (n. 1700-500 eaa.) aikana.>* Silloin metallurgian
kehittyminen, karjankasvatuksen ja viljelyn yleistyminen seki laajat kauppa-
ja allianssiverkostot synnyttivat nykyisen Tanskan ja Etela-Ruotsin alueelle
uudenlaisen sosiaalisen jirjestyksen ja eliitin, joka osoitti valtaansa muun
muassa rakennuttamalla massiivisia hautakumpuja seké kayttamalla kultai-
siaja pronssisia ylellisyysesineitd.>** Myohemmaét rautakauden védestoliikkeet
kansainvaellusajalla (n. g00-600jaa.), viikinkien retket (n. 8oo—9o0jaa.) seki
myohemmat historialliset muuttoliikkeet levittivét I1-linjaa muun muassa Brit-
tein saarille, Ukrainaan sekd mahdollisesti my®s Suomeen ja Viroon.2%

Suomen valtahaploryhmi N on yleinen paitsi Suomessa my®s muilla
uralilaisia kielid puhuvilla nykyvaestoilld unkarilaisia lukuun ottamatta.264

256 esim. Haak et al. 2015; Saag et al. 2021

257 Allentoft et al. 2024; Fibiger et al. 2023

258 Hofman 2019: 134

259 Guyon et al. 2024

260 Allentoft et al. 2015

261 Allentoft et al. 2024

262 esim. Vandkilde 2010; Kristiansen & Larsson 2005

263 Capelli et al. 2003; Margaryan et al. 2020

264 Ilumie 2019; [lumée et al. 2016. Haploryhma N ei kuitenkaan ole rajoittunut
vain uralilaiskielten puhuma-alueille. Sité esiintyy myos Kiinassa, Mongoliassa ja
Ita-Siperiassa, jossa puhutaan muun muassa samojedikielid, tunguusikielid ja turk-
kilaiseen kielikuntaan kuuluvia kielia. Jaetusta haploryhmasta huolimatta ndmi
viestot eivit kuitenkaan ole geneettisesti kovinkaan 14heisti sukua linnempana
sijaitsevien uralilaisten kielten puhujille.
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Kuva 4.7. Pronssikautisen kir-
veen valinmuotti Suomussalmen
Maikonsarkiltd. Muotti ja silla
valettu pronssikirves ovat tyylil-
tdan samanlaisia, joita kdytettiin
Keski-Venajiltd nykyisen Suomen
ja Ruotsin alueelle ulottuvalla
alueella. Pronssikauden laajoissa
verkostoissa liikkuivat niin esi-
neet, pronssivaluun liittyva tieto-
taito kuin geenitkin. Liikkuvat
ihmisryhmat eivat kuitenkaan
korvanneet aikaisempia véestoja
vaan sulautuivat niiden osaksi.
Kuva: Museovirasto, arkeologian
kuvakokoelma. CC BY 4.0.

Monilla néilld vaestoilld on geneettisid yhteyksid, jotka nakyvit niin auto-
somaalisessa (genominlaajuisissa) aineistoissa kuin Y-kromosomeissakin,
mutta vain vdhdn mitokondriogenomeissa.>s Kaikki uralilaisia kielid puhu-
vat viestot jakavat tietynlaista siperialaista geeniperiméé, toiset enemmén ja
toiset vihemmin (ks. luku 3). Esimerkiksi yhteinen isilinja, Y-kromosomin
haploryhmi N; selittynee kielenpuhujien yhteisella geneettiselld historialla.
Muinais-DNA-tutkimuksen mukaan N-haploryhmén Y-kromosomit néytta-
vitkulkevan yhdessi halki Aasian alkaen Jakutiasta noin 4 500 vuotta sitten.
N-linjan levidminen Euraasian pohjoisosista lanteen on liitetty niin sanot-
tuun Seima-Turbino-ilmiddn (n. 2300-1700 eaa.), jolla tarkoitetaan useisiin
arkeologisiin kulttuureihin kuuluvien ryhmien muodostamia pronssitekno-
logian ja -esineiden vélitysverkostoja (kuva 4.7).2¢¢ Vaikuttaa silté, ettd naihin
kontaktiverkostoihin kuului N-haploryhman miehi4, jotka saivat poikia
janama edelleen poikia, jotka edelleen onnistuivat siirtamééin linjaansa
miespuolisille jalkelaisille. Ndin haploryhmd péasi levittdytymédn laajalle.

N-haploryhmén levittdytyminen osuu myos hyvin yhteen uralilaisen
kieliperheen leviimisen ajankohtien ja suuntien kanssa.>” Uralilaisia kielid

puhuvien viestdjen muinaisista isilinjoista ei kuitenkaan ole vield julkaistu

265 Tambets et al. 2018
266 Childebayeva et al. 2024
267 Childebayeva et al. 2024

114



https://doi.org/10.21435/t1.298

kovin monia tutkimuksia, joten yksityiskohdat levidmisen vaiheista ovat
suurelta osin vield tuntemattomia. Se kuitenkin tiedetdén, ettd Viroon Nrc-
linja nayttaisi saapuneen pronssi- ja rautakauden taitteessa, muutamia sato-
javuosia ennen ajanlaskun alkua.?*® TAm4 saattaa liitty4 itimerensuomalais-
ta kieltd puhuneen ja niin kutsuttuja tarhakalmistoja rakentaneen vieston
saapumiseen alueelle.?® N-linjan alaryhmissé on kuitenkin runsaasti va-
riaatiota eri alueilla,”® myds Suomen sisalla. Tama4 viittaa sithen, etté linjan
leviamisessa ei ole valttamatta kyse yksittaisestd tapahtumasta vaan linja on
levinnyt myos Suomen alueelle useissa eri aalloissa ja eri suunnista. Suomen
sisdlld N1cjakautuu alaryhmiin, jotka tunnetaan koillisessa yleisena "savo-
laisena” ja etelampana yleisend "karjalaisena” ryhméand. Naiden ryhmien
erkaantuminen toisistaan on mahdollisesti tapahtunut jossakin Suomen
itdiselld lahialueella pronssikaudella noin 3000 vuotta sitten.?” Lounais-
Suomessa esiintyy myos Nic:n Virossa yleistd alaryhmaa, mika kertonee
osan N-linjasta saapuneen maahan etelan kautta. >

Miksi sitten jotkut linjat valikoituvat niin, etta aikojen kuluessa osa lin-
joista sammuu ja joistakin uusista linjoista tulee vuorollaan hyvin yleisia? Eri
haploryhmiin ei yleensi kohdistu luonnonvalintaa eli ilmiotd, jossa jokin
linja olisi tietyssd ympéristdssd ollut biologisista syistd toisia parempi. Niiden
kantajat ovat saattaneet kuulua sosiaalisesti ja kulttuurisesti menestyksellisiin
ihmisryhmiin, jolloin heidén 4iti- ja isdlinjansa ovat padsseet runsastumaan.
Runsastumisen historiallinen konteksti voi liittyd myos populaatiopullon-
kaulaan, jossa vieston maard vihenee voimakkaasti. Yksi tallainen pullon-
kaula Suomessa on ehki tapahtunut kivikauden lopussa.?” Sen selitykseksi
on arveltu muun muassa ilmastonmuutosta tai varhaista ruttoepidemiaa.?7#
Toisaalta myos edelld mainitut rauhaisemmat prosessit, kuten erilaiset suku-
laisuusjarjestelmét ja niihin liittyvat asumismuodot voivat vaikuttaa haplo-
ryhmien runsastumiseen tai vihenemiseen. Merkittivin selitys tiettyjen diti- ja

isilinjojen runsastumiselle on kuitenkin sattuma (kuva 4.6).7

268 Kivisild et al. 2021

269 Saagetal. 2019

270 Derenko et al. 2007

271 Preussner et al. 2024

272 Preussner et al. 2024

273 Sajantila et al. 1996; Sundell et al. 2010; Sundell et al. 2014
274 Lavento 2015; Saipio 2022

275 esim. Sundell 2016
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Aiti- ja isalinjojen henkilokohtainen merkitys

Miké on diti- ja isdlinjojen merkitys yksittiisille ihmisille, esimerkiksi su-
kututkijalle? Kuinka paljon haploryhmit kertovat yksilén geneettisesta
alkuperastd? Nimensa mukaisesti ditilinja kertoo biologisilta dideilta tyt-
tarille periytyneen mitokondrio-DNA:n haploryhmén ja isélinja isilt4 po-
jille periytyneen Y-kromosomin haploryhman. Kukin 4iti- ja isélinja kertoo
kuitenkin vain yhden pienen geneettisen tekijan matkasta lapi historian.
Ihmisen genomi koostuu kolmesta miljardista emésparista ja 23 kromo-
somiparista, joiden jokaisen historia on keskeniin hiukan erilainen. Jo-
kainen perimén osa on paatynyt juuri sinun genomiisi aidiltési ja isaltasi
ja heidan vanhemmiltaan hieman eri reitteja (ks. luku 4). Tihdn kaikkeen
muuhun geneettiseen materiaaliin verrattuna yksittdinen 4iti- tai isilinja
kertoo vain hyvin vihdn. Kummassakaan, Y-kromosomissa tai mtDNA:ssa,
ei ole montaakaan geenié, joten ne eivit juurikaan ole vaikuttaneet sinun
tai esiditiesi ja -isiesi ulkondkdon tai muihin ominaisuuksiin. Ei myoskaan
ole mitadn erityisen kunniakasta isd- tai 4itilinjaa, joka olisi muita parempi,
vaan kaikki haploryhmét ovat biologisesti keskendan tasavertaisia.

Sanoina ja kisitteind 4iti ja isd sisaltavit kuitenkin runsaasti tunnemer-
kityksia. Monille ei ole yhdentekevd, mistd oma &iti, hanen &itins tai ta-
maén aiti olivat kotoisin. Esivanhempien elimén pohtiminen herattdd myos
kysymyksid. Millainen oli esimerkiksi varhaisten esiditien historia ja elama?
Millaisia arki ja kulttuuri olivat silloin, kun ndma kaukaiset aidit elivit ja
kasvattivat lapsiaan? Jokainen nainen suorassa esiditien linjassa on saanut
ainakin yhden tyttiren, joka on saanut taas tyttiren ja niin edelleen, sinuun
asti. Ovatko lapset jadneet samalle seudulle asumaan ja perheellistyméén,
vai ovatko he mahdollisesti muuttaneet kauas? Vaikka ditilinjojen jatkumi-
nen on tulosta useista sattumista, on kiehtovaa ajatella, ettd tallainen ditien
jatkumo on olemassa kauas historiaan asti.

Kaupallisia geenitestejd kayttiville ihmisille haploryhmat saattavat
kuitenkin tarjota yhteenkuuluvuuden tunteita, joiden perusteet ovat la-
hinn kuviteltuja. Menneisyyden ihmiset eivit tienneet mitdin geeneistd
tai haploryhmistd, eikd edes muinaisen yksilon kanssa jaettu haplotyyppi
valttamatta tarkoita sité, ettd kyseinen yksilo olisi suora esi-isa tai -diti (ks.
luku 5). Todenndkoéisemmin yhteinen haploryhma tarkoittaa yhteista esi-
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vanhempaa kaukaisemmassa historiassa, ja tistd haarautuneet linjat ovat
voineet olla olleet erilliset jopa tuhansia vuosia. Luvun alussa mainittiin,
ettd toisen kirjoittajan oma haploryhmi on Rab. T4td ryhméa on 1oyty-
nyt 10000 vuoden takaisesta Ganj Darehista Iranista.””° Paikka tunnetaan
ensimmaisistd domestikoiduista vuohista. Ganj Darehin naiset eivit ole
valttamattd kirjoittajan suoria esiditeja — ehki jotakin sisarlinjaa — mutta
silti mielikuvitusta kutkuttelee ajatus kaikesta siitd, mitd tuossa vilissd on
tapahtunut. Mita reittejd omat esididit ovatkaan kulkeneet ja milloin he
ovat paityneet kaukaiseen Keski-Suomeen saakka?

Monien mielta kiehtovien kysymysten keskelld on kuitenkin oltava rea-
listi. Esivanhempien eldm&én ovat eniten vaikuttaneet kunkin ajankohdan
ja seudun kulttuuri, elinolosuhteet sekd henkildiden sosiaalinen ja eko-
nominen asema, eiké biologisella isd- ja ditilinjalla ole kdytannossa ollut
merkitystd — ellei harvinaisia mitokondriaalisia tai Y-kromosomaalisia sai-
rauksia tai erityisominaisuuksia oteta huomioon.?”7 Suurempi merkitys on
ollut sukuun - ei kuitenkaan vilttimétti biologiseen - ja yhteis6on kuulu-
misella seki silld, mikd on ollut suvun asema ja vauraus ja niisti seuranneet
mahdollisuudet elamassa.

276 Zengetal. 2023

277 Esimerkiksi Leberin perinnéllinen optinen neuropatia (LHON) (Poulton et al.
2017; Gorman et al. 2016). Kyseessd on nikdhermon toimintahdirio, joka voi
johtaa dkilliseen nadon menetykseen 18-30 vuoden idssi. Koska sairaus periytyy
mtDNA:ssa, siirtédvit mutaatiota kantavat naiset sen kaikille lapsilleen. Sairaus
ei kuitenkaan kehity kaikille kantajille, vaan noin 50 %:lle miespuolisista ja
noin 10%:lle naispuolisista kantajista (Man et al. 2004). Vaikka LHON periytyy
mtDNA:ssa, se ei ole kytkoksissd mihinkaén tiettyyn haploryhméin tai -tyyppiin,
vaan sitd on loydetty eri haploryhmiin kuuluvilta henkil6iltd (Man et al. 2004).
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erimme geenimme vanhemmiltamme, jotka ovat perineet ne omilta
P vanhemmiltaan, n4ma taas omilta vanhemmiltaan ja niin edelleen pitkin
sukupolvien ketjua. Siksi kahden ihmisen geneettistd perimaa eli DNA:ta
vertaamalla voi tutkia heid4n biologista sukulaisuuttaan. Periytymisen lain-
alaisuudet kuitenkin rajoittavat sit, miten ja minkalaisia sukulaisuuksia
DNA:n perusteella voidaan tunnistaa. Biologiset sukulaisuudet eivit myos-
kaan ole ainoa tapa, jolla ihmiset voivat kuulua sukuunsa tai yhteiso6onsa. Eri
kulttuureissa sukulaisiksi voidaan lukea esimerkiksi erilaisten sosiaalisten
verkostojen yhdistimid henkil6ita. Silti muinais-DNA:n analyysitekniikoi-
den kehittyminen on tehnyt mahdolliseksi tutkia biologisen sukulaisuuden
roolia muinaisaikojen ihmisten ja ihmisyhteisojen eldmass.

Sukulaisuutta kasitelladn tdssd luvussa yksilotason ilmiéna. Kaksi ih-
mistd on keskendin sukua, jos he kuuluvat samaan sukupuuhun, niin etti
heitd yhdistaa jonkinlainen isyyksien, 4itiyksien, sisaruuksien tai veljeyk-
sien ketju. TAm4 ketju saattaa olla tarkkaan tiedossa tai vaihtoehtoisesti sen
kulkua tai olemassaoloa halutaan paista tutkimaan DNA:n avulla. Joskus
sukulaisuus kasitetddn laajemmin eli vdestotasolla. Talldin puhutaan esi-
merkiksi sukulaiskansoista, joilla usein tarkoitetaan keskendin lahisukuisia
kielid puhuvia véest6ja (ks. luku 13). Ndm4 eivit valttamattd ole geneettisesti
erityisen ldheisii keskendin ja silloinkin kun ovat, kyseessi ei ole varsi-

naisesti geneettinen sukulaisuus sukupuun tai yksiléiden polveutumisen
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kannalta.””® Ennemminkin kysymys on geneettisestd samankaltaisuudesta
tai ldheisyydestd (affiniteetista), joka juontaa juurensa viestojen osittain yh-
teisistd esivanhemmista usein hyvinkin pitkien aikojen takaa (ks. luvut 3ja 4).

Periytymismekanismit ja niiden vaikutus
sukulaisten tunnistamiseen

DNA periytyy vanhemmilta lapsille, mutta periman eri osat periytyvit
hieman eri tavalla. Suurin osa perimésti sijaitsee solun tumassa jakautu-
neena 23 kromosomipariin. Naist pareista yksi muodostuu sukupuolikro-
mosomeista (ks. myohemmin) ja loput ovat autosomeja (kuva s.1). Auto-
someissa kunkin parin toinen kromosomi on peritty isiltd, toinen didilta.
Ne eivit kuitenkaan ole suoria kopioita vanhempien kromosomeista, vaan
sukusolujen muodostuessa kummankin vanhemman kromosomiparin kro-
mosomit ovat ensin vaihtaneet osia keskenéin eli rekombinoituneet niin,
ettd jalkelaisen perima kromosomi on yhdistelma vanhemman kumpaakin
kromosomia (kuva 5.2). Niinpa didilt4 saadussa kromosomissa on osia seka
didiniséll4 ettd aidindidilla alun perin olleista kromosomeista. Samoin isaltd
saadussa kromosomissa on osia, jotka isd sai omalta isaltd4n, ja toisia, jotka
hén sai didiltdan. Rekombinaatioiden sijainti kromosomeissa on satunnai-
nen, mutta tietyissa perimankohdissa ne ovat yleisempia kuin toisissa. Myos
rekombinaatioiden lukumaara vaihtelee, mutta keskimaarin niitd tapahtuu
yhden sukusolun muodostumisessa noin 33. Rekombinaatiot ovat tarkeit
kromosomien oikeassa jakautumisessa sukusoluihin, ja niiden puuttumi-
nen voi johtaa kromosomihiridihin, esimerkiksi trisomiaan, jossa ihmi-
selld on kromosomiparin sijasta kolme kromosomia (ks. myos luku 7).
Kahdeskymmeneskolmas kromosomipari muodostuu sukupuolikro-
mosomeista (kuva 5.1). Geneettisesti naispuolisilla ihmisilld on kaksi X-kro-
mosomia, geneettisesti miehilld puolestaan X jaY. Miehet ovat perineet Y:n
isaltadn ja X:n 4idiltadn, naiset yhden X-kromosomin kummaltakin van-
hemmaltaan. Sukusolujen muodostuessa naisten X-kromosomit rekombi-

noituvat kesken4dn samaan tapaan kuin autosomit. Sen sijaan miesten X-ja

278 Mathieson & Scally 2020; ks. my©s esim. Barbieri et al. 2022
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Kuva 5.1 Thmiselld on 23 kromosomiparia, joihin kuuluu 22 paria autosomeja ja yksi pari
sukupuolikromosomeja. Kuva: KMG Turku.

Y-kromosomi rekombinoituvat keskenddn vain kahdelta pieneltd alueelta,
jotka sijaitsevat lihelld kromosomien kumpaakin paiti. N4ita niin kut-
suttuja pseudoautosomaalisia alueita lukuun ottamatta Y-kromosomi ei
rekombinoidu. Koska Y-kromosomin keskiosa periytyy suoraan kopiona
isalta pojille, sen sanotaan muodostavan isilinjoja (ks. luku 4).

Tuman kromosomiparien lisaksi ihmiselld on pieni ma4ra DNA:ta mito-
kondrio-nimisessa soluelimess4, joka vastaa solun energiantuotannosta.
Tamé mitokondrion DNA periytyy yksinomaan munasolujen mukana eli
aidiltd kaikille jalkelaisille. Koska pojilta mitokondrio-DNA ei kuitenkaan
periydy eteenpiin, se muodostaa aitilinjoja vain didilta tyttarille ja tyttiren-

tyttarille samaan tapaan kuin Y-kromosomi isélinjoja (ks. luku 4).
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Kuva 5.2. Perimin eri osien periytyminen sukupolvelta toiselle. Mitokondrio-DNA (ku-
van renkaat) periytyy didiltd, joten kuvan alimmassa sukupolvessa seki pojalla etti tyt-
térelld on &idilta peritty mitokondrio-DNA-tyyppi (vihred rengas) samoin kuin heidin
didinaidilladn. Kolmen muun isovanhemman mitokondrio-DNA:ta he eivit ole perineet.
Vastaavasti Y-kromosomi (kuvan lyhyet palkit) periytyy isdltd pojalle: kuvassa pojalla on

isinisinsi (tummansininen) Y-kromosomi, kun taas didinisin (keltainen) Y-kromosomi

ei ole periytynyt eteenpdin. Suurin osa periméa sijaitsee autosomipareissa, joita tassd ku-
vassa on esitetty yksi (pitkit palkit). Kunkin autosomiparin toinen kromosomi on peritty
isltd, toinen didiltd, mutta ne eivit ole tismillisid kopioita vanhemman kromosomista,
silld ennen periytymistd vanhemman kromosomit ovat vaihtaneet osia parinsa kanssa

eli rekombinoituneet. Kuvassa tima prosessi nikyy kaikkein selvimmin keskimmaisessa

sukupolvessa, jossa diti on perinyt isdltdan kromosomin, jossa on osia timdn molemmista

kromosomeista (oranssi ja keltainen) ja didiltddn kromosomin, jossa on vastaavasti osia

tdmin molemmista kromosomeista (tumman- ja vaaleanvihred; kuvassa didindidin kro-
mosomiparissa on tapahtunut kaksikin rekombinaatiota). Koska rekombinaatiot tapahtu-
vat satunnaisesti, sisarukset jakavat joissain perimankohdissa molemmat kromosominsa,
joissain vain toisen ja joissain eivit kumpaakaan (ks. kuvan alin sukupolvi). Téssd kaava-
kuvassa ei ole esitetty X-kromosomeja, joita on geneettisesti naispuolisilla henkiléilla kak-
sija geneettisesti miespuolisilla Y-kromosomin parina yksi. Aidilti periytyessiin X-kro-
mosomit rekombinoituvat kuten autosomit, mutta isdltd tyttirelle periytyva X-kromosomi

rekombinoituu Y-kromosomin kanssa vain kummankin kromosomin paissa olevilta pseu-
doautosomaalisilta alueilta, jotka eivat mydskdan néy tassd kuvassa. Kuva: KMG Turku.

autosomipari
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Sukulaisuusasteet ja periman puolittuminen

Koska jokaisesta autosomiparista toinen kromosomi peritddn isiltd ja toi-
nen 4idiltd, vanhemmat ja lapset jakavat puolet periméstaan. Jos tarkaste-
luun otetaan mukaan myos sukupuolikromosomit ja mitokondrion DNA,
lapsetjakavat hieman enemman 4itinsé kuin isdnsi kanssa ja isdt enemmén
tytartensd kuin poikiensa kanssa, koska X-kromosomi on Y:td suurempi.
Nama poikkeamat ovat kuitenkin niin pienid, ettd ne jitetaan tassi yhtey-
dessa pois laskuista. Myos sisarukset jakavat periméastdan keskiméarin puo-
let, koska heilld on 50 prosentin todennakoisyys olla perinyt kummaltakin
vanhemmaltaan kopio samasta kromosomista kuin sisaruksensa. Mutta
siind missd vanhemmat ja lapset jakavat (autosomaalisesta) perimastian
aina tasan puolet, sisarukset voivat jakaa keskenddn hiukan vdhemman tai
enemmain, riippuen rekombinaatioiden sijainnista. Joissain periménkoh-
dissa sisarusten molemmat kromosomit voivat olla samat, kun taas toisissa
kohdissa molemmilla voi olla perittyna eri kromosomi kummaltakin van-
hemmalta. Joka tapauksessa sukulaisuussuhteita, joissa sukulaiset jakavat
keskimairin puolet perimastdén, on tapana nimittd4 ensimmaéisen asteen
sukulaisuuksiksi.

Toisen asteen sukulaiset jakavat periméastddn puolet siitd miti ensim-
maéisen asteen sukulaiset eli yhteensa keskimaérin neljanneksen, silla he
ovat toisistaan yhden lisddntymistapahtuman verran kauempana. Niinpa
toisen asteen sukulaisia ovat puolisisarukset keskendin, isovanhemmat
lapsenlapsilleen ja painvastoin seki enot, tadit ja sedét sisarustensa lapsille
ja sisarusten lapset heille (kuva s5.3). Serkukset puolestaan ovat kolmannen
asteen sukulaisia toisilleen, samoin isoisovanhemmat lapsenlapsenlapsil-
leen ja isotddit, -sedét ja -enot sisarustensa lapsenlapsille. He jakavat pe-
riméstaan keskiméairin kahdeksasosan. Neljdnnen asteen sukulaiset taas
jakavat noin kuudestoistaosan; heitd ovat esimerkiksi isovanhempien iso-
vanhemmat lastenlastensa lapsenlapsille. Pikkuserkukset ovat viidennen
asteen sukulaisia ja jakavat noin kolmaskymmeneskahdesosan perimaénsa,

ja niin edelleen.
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Kuva 5.3. Ensimmdisen, toisen ja kolmannen asteen sukulaisuuksia sukupuussa. Esi-
merkit ensimmaisen asteen sukulaisuuksista on yhdistetty punaisella: sisarukset (Cja D)
sekd lapset ja vanhemmat (tyttaret C ja D ja ndiden isd A ja aiti B). Vihrealld on merkitty
toisen asteen sukulaisuuksia: isovanhempi ja lapsenlapsi (B ja G), puolisisarukset (E ja F)
sekd vanhemman sisarus ja sisaruksen lapsi (C ja G, tati ja siskonpoika). Siniselld merki-
tyt ovat kolmannen asteen sukulaisuuksia: isoisovanhempi ja lapsenlapsenlapsi (B ja H),
serkukset (F ja G) sekd isovanhemman sisarukset ja sisaruksen lastenlapset (C ja H, isotati
ja sisarenpojan tytdr). Kuva: KMG Turku.

Geneettisen sukulaisuuden tunnistaminen

Koska sukulaisten jakaman autosomiperimin maira puolittuu joka suku-
polvessa, on helppo ymmartdd, ettd jaettua perimda on ennen pitkda niin
vihin, ettei sukulaisuutta ole endd mahdollista tunnistaa DNA-datan perus-
teella. Kaytinnossd tunnistamisen raja tulee vastaan noin seitsemannen tai
kahdeksannen asteen sukulaisten kohdalla, jos vertaillaan nyky-yksiloiden
hyvilaatuista ja kattavaa DNA-dataa. Eri sukulaisuusasteiden tarkka erotta-
minen toisistaan kdy kuitenkin mahdottomaksijo aiemmin, noin neljinnen

asteen sukulaisuuden vaiheilla, koska sukulaisparit voivat sattumalta jakaa
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keskim&ardistd enemman tai vihemmén perimaansa. Esimerkiksi viiden-
nen asteen sukulaiset voivat jakaa perimii yhti paljon kuin neljinnen as-
teen tai yhtd vahan kuin kuudennen asteen sukulaiset.

Kahdeksannen asteen sukulaisten havaitsemiseen tarvitaan lisiksi jon-
kin verran tuuria. Sattumalta on nimittdin voinut kdyda niin, etta heilld ei
ole lainkaan yhteistd DNA:ta. Tam4 riippuu siitd, mihin perimén kohtiin
rekombinaatiot ovat missakin kromosomiparissa ja missékin sukupolvessa
osuneet. DNA:ta on periytynyt jokseenkin varmasti kaikilta isovanhemmilta
jaisovanhempien isovanhemmilta, mutta jo seitsemén sukupolven takaisis-
sa esivanhemmissa on keskiméaarin nelj yksiloa (kaikkiaan 128:sta), joilta
ei ole periytynyt mitd4an. Kymmenen sukupolven takaisista esivanhemmista
tallaisia yksiloitd on jo yli puolet (taulukko s.1). Oikein hyvilla onnella tar-
kasta aineistosta on toisinaan mahdollista tunnistaa jopa yhdennentoista
asteen sukulaisia,>® mutta ei kuitenkaan ketd4n niistd 71 prosentista suku-
laispareja, jotka eivit ole perineet lainkaan yhteistd DNA:ta.

Taulukko 5.1. Esivanhempien ja geneettisten esivanhempien lukumaérd 1-15 sukupolvea
taaksepdin sekd niiden esivanhempien osuus, joilta ei ole periytynyt lainkaan DNA:ta tai
joita ei voida tunnistaa mitokondrion ja Y-kromosomin haploryhmien perusteella. Geneet-
tisten esivanhempien lukumaard perustuu Graham Coopin (2013) esittimiin kaavoihin.
Ilman rekombinaatioita DNA:ta olisi enintddn 46—47:1td esivanhemmalta. Esivanhempien
syntymavuodet on laskettu vuonna 1980 syntyneelle henkildlle kyttien suuntaa-antavana
sukupolvenvilind 30 vuotta. Nyky-DNA:n perusteella on mahdollista tunnistaa geneetti-
sid sukulaisia hyvilld todennikoisyydelld noin seitseman tai kahdeksan sukupolvea taak-
sepdin (vihredlld merkityt rivit) ja suhteellisen hyvélaatuisen muinais-DNA:n perusteella
kaytanndssa noin viisi tai kuusi sukupolvea taaksepain (siniselld merkityt rivit).

Sukupolvea Syntymévuosi  Esivanhempia G tisia % ilman yhteistd % ei ndy
sitten (noin) sukup esivanhempia DNA:ta haploryhmilla
71 (vanhemmat) 1950 2 2 0 0
2 (isovanhemmat) 1920 4 4 0 50
3 (isoisovanhemmat) 1890 8 8 0 75
4 1860 16 16 0 88
5 1830 32 32 0 94
6 1800 64 64 0,3 97
7 1770 128 124 3] 98
8 1740 256 221 14 99
9 1710 512 345 33 99,6
10 1680 1024 475 54 99,8
n 1650 2048 596 7 99,9
12 1620 4096 702 83 99,95
13 1590 8192 795 90 99,98
14 1560 16384 878 95 99,99
15 1530 32768 954 97 99,994

279 Huff etal. 20171; Li et al. 2014
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Geneettisen sukulaisuuden tunnistaminen
toisvanhempaisesti

Koska Y-kromosomi ja mitokondrion DNA eivit rekombinoidu vaan pe-
riytyvit kokonaisuudessaan, niiden sisdltdmai sukulaisuusinformaation
méiiri ei puolitu joka sukupolvessa. Siksi niiden muodostamia linjoja on
suhteellisen helppo seurata kauaskin menneisyyteen. Ainoastaan periman
kopioinnissa tapahtuvat muutokset eli mutaatiot johtavat Y-kromosomin
ja mitokondrion DNA:n muutoksiin, ja silloinkin on mahdollista tunnistaa,
mitka linjojen muodot ovat viimeksi erkaantuneet toisistaan. Tillaisten yh-
den tai useamman mutaation kautta toisistaan polveutuneiden muotojen
sanotaan kuuluvan samaan haploryhmaan. Sukupolvien kuluessa kerty-
neiden mutaatioiden maaristd voidaan myos arvioida, kuinka kauan sitten
minkékin haploryhman yhteinen esimuoto oli olemassa.

Toisaalta Y-kromosomiin ja mitokondrion DNA:han perustuvassa suku-
laisten tunnistuksessa korostuu se, ettd sukupuussa kauemmas mentiessa
yha suurempi osa sukulaisuuksista jaa nakymattomiin. Tama johtuu siité,
ettd mitokondrion DNA paljastaa joka sukupolvesta vain yhden esivanhem-
man suorassa iitilinjassa ja miesten Y-kromosomi toisen suorassa isélinjassa,
vaikka isovanhempia on nelj4, heidan isovanhempiaan kuusitoista ja niin
edelleen (kuva s.4). Niinpa hyvinkin ldheistd sukua olevat yksilot saattavat
jaada tunnistamatta, jos tarkastellaan vain isi- ja 4itilinjoja. Adriesimerkki
tastd ovat isd ja tytar: he eivitjaa sen paremmin isi- kuin itilinjaansa, koska
tyttarelld on ditinsd mitokondrio-DNA eikd hinelld ole Y-kromosomia.

Toisaalta jaettu isd- tai ditilinja ei myodskaan vilittomasti kerro 14hi-
sukulaisuudesta, sillé linja voi periytyd samannékoisend sukupolvien ajan.
Mutaatiot néissi linjoissa ovat suhteellisen harvinaisia, eivitka ne tule ge-
neettisissd tutkimuksissa aina edes nakyviin. Lisdksi jaettu isi- tai ditilinja
voi olla muillakin kuin suoraan alenevassa polvessa sukua olevilla yksilill4.
Esimerkiksi vuonna 2011 uutisoitiin nayttivasti, ettd 1300-luvulla eaa. ela-
neen Egyptin faarao Tutankhamonin Y-kromosomilinja oli selvitetty, ja se
oli osoittautunut samaksi kuin yli puolella ldnsieurooppalaisista miehista
(vaitetysti Rib1a2).2® Erityisen ldheisestd sukulaisuudesta ei kuitenkaan ole

280 Baghdjian 2011; ongelmallisuudesta ks. Pappas 2011
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Kuva 5.4. Isé- ja ditilinjoilla nahddén joka sukupolvesta vain yksi esivanhempi kummalla-
kin: vihredlld merkityt isdlinjan esi-isitja oranssilla merkityt ditilinjan esiaidit. Kaikki muut
esivanhemmat jaavét suoria isd- ja aitilinjoja tarkasteltaessa nikymattoémiin, ja sukupolvi
sukupolvelta nakymattémien esivanhempien osuus on yhé suurempi. Kuva: KMG Turku.

kysymys, silla tutkijoiden mukaan tama Y-kromosomilinja periytyy paljon
muinaista Egyptid varhaisemmalta ajalta. Linjan yhteisen esi-isin arvel-
laan elineen Kaukasuksen alueella lihes 10 0oo vuotta sitten. Linjaa kan-
tavien eurooppalaismiesten sukulaisuus Tutankhamonin kanssa voi siis
olla se, ettd heiddn kolmensadan sukupolven takainen esi-isdnsi oli myos

Tutankhamonin kahdensadan sukupolven takainen esi-isa.

Sukulaisuuden tunnistus muinais-DNA-datasta

Kuten edelld on todettu, periytymisprosessin satunnaisuudet tuottavat
sukupolvien lukumaarille rajan, jonka takaa autosomaalisia sukulaisuuk-
sia ei voida ndhdé, vaikka geneettinen aineisto olisi kuinka laaja ja tarkka.
Arkeologisten yksiloiden DNA:ta tutkittaessa sekvenssidatan laatu asettaa

vield omat, tiukemmat rajansa. Useimmat muinais-DNA:n sukulaisuuksien
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(Y-DNA) (Y-DNA) (Y-DNA)
{mt-DNA) {mt-DNA} {mt-DNA}

Nainen

Mies

= Aitilinja

=== [silinja

(Y-DNA) (Y-DNA) {Y-DNA)
mt-DNA} (mt-DNA) (mt-DNA)

Kuva s.5. Erilaisten toisen asteen sukulaisparien erottaminen toisistaan mitokondrio- ja
Y-haploryhmien jakamisen perusteella. Vasemmalla olevissa sukupuissa isdnisé ja pojan-
poika jakavat Y-haploryhmansa, kun taas didinisa ja tyttarenpoika eivat jaa kumpaakaan
haploryhmaa. Oikealla olevissa sukupuissa isinpuoleiset puoliveljet jakavat Y-haploryh-
ménsd ja didinpuoleiset puoliveljet mitokondriohaploryhmansa. Keskimmaisissa suku-
puissa setd jakaa veljenpoikansa kanssa Y-haploryhmansa ja eno sisarenpoikansa kanssa
mitokondriohaploryhménsi. Kuva: KMG Turku.

tunnistamiseen nykydan kiytettavit laskentaohjelmat tunnistavat sukulai-
suuksia enintddn toisen tai kolmannen asteen sukulaisiin saakka, ja vain
osa ohjelmista osaa erottaa ensimmaéisen asteen sukulaisista sisarusparit
vanhemmista ja lapsista. Tarkemmin toimivat ohjelmat soveltuvat yleensa
vain kaikkein hyvilaatuisimmille muinais-DNA-aineistoille. Parhaimmil-
laan niilld pystytdan tunnistamaan noin viidennen tai kuudennen asteen
sukulaisuuksia. Tunnistaminen edellyttd4 lisiksi arviota siitd, miten lahei-
siltd tutkittavan vdestdn yksilot ndyttévit aineistossa silloin, kun he eivit ole
erityisen laheistd sukua. Osa ohjelmista tarvitsee timén arvion tarkkuudella,
jollaista on toistaiseksi saatavana ldhinn4 nykypaivan vertailuaineistoista.
Nykypéivin aineistot taas eivit aina vastaa tutkittavia muinaisvaestoja kovin

hyvin, miki voi lisita tulosten epavarmuutta.
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Kun laskentaohjelma tunnistaa sukulaisparin, se pystyy kertomaan
vain, ettd kyseiset yksilot ovat esimerkiksi toisen asteen sukulaisia keske-
ndin, mutta ei ottamaan kantaa sithen, ovatko he toistensa puolisisarukset,
isovanhempi ja lapsenlapsi vai eno/setd/titi ja sisaruksen lapsi. Harvoin
on mydskdin selvad, miki yksiloiden ikajarjestys on sukupuussa. Muinais-
aineistojen tapauksessa radiohiiliajoitusten tarkkuus ei yleensa riiti erot-
tamaan edes isovanhempaa ja lapsenlasta, vaikka heidan kuolinaikojensa
ero voi olla enimmilld4n useita vuosikymmenid. Ennen lisddntymisikaa
kuolleista yksildistd pystytddn toki sanomaan, ettd he eivit ole voineet
olla kenenkiin vanhempia. Apuna voidaan kayttd4d myos haploryhmia,
joiden avulla osa sukulaisuustyypeistd voi olla mahdollista sulkea pois
(kuva s5.5). Esimerkiksi jos kaksi toisen asteen miessukulaista jakaa Y-hap-
loryhménsé, he voivat olla isoisé ja pojanpoika, setd ja veljenpoika tai
isdnpuoleiset velipuolet. Jos he jakavat mitokondriohaploryhménsa, he
voivat olla eno ja sisarenpoika tai didinpuoleiset velipuolet. Jos he eivit
jaa kumpaakaan, he voivat olla isoisé ja tyttirenpoika. Keskindisten suku-
laisuuksien runsaus saattaa auttaa paattelemadn, mitkd sukulaisuustyypit
ovat mahdollisia missikin tapauksessa, mutta kaiken kaikkiaan sukupui-
den muodostaminen muinaisgeneettisestd datasta on yleensid melkoinen

logiikkapalapeli.

Arkeologisten yksildiden valiset sukulaisuudet

[lman DNA-metodeja arkeologisesta materiaalista ei juuri voida tunnis-
taa yksiloiden vilisid geneettisia sukulaisuuksia. Niinpd muinais-DNA-
tutkimukset ovat tuoneet uuden tietoldhteen, jota voidaan hyddyntaa
pohdittaessa sukulaisuuden merkitystd muinaisajan yksiloiden elaméssa.
Aiemmin sukulaisuuksia on yritetty paatelld esimerkiksi tietyistd kallon
tai hampaiden muotopiirteistd. Niiden tuottama kuva sukulaisuuksista
on kuitenkin hyvin mustavalkoinen verrattuna DNA:sta saatavaan tietoon.
Tyypillisesti yksilot voidaan tulkita joko sukulaisiksi tai ei-sukulaisiksi tar-
kasteltavan piirteen esiintymisen tai puuttumisen perusteella, mutta sen
tarkempaa tietoa ei ole mahdollista saada. Lisiksi ndiden ominaisuuksien

kayttimisessd on samantapaisia ongelmia kuin pelkkiin isd- tai ditilinjoihin
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perustuvassa sukulaisuuden maarityksessd. Hyvin ldheisetkin sukulaiset
voivat nimittdin ndyttaa ei-sukulaisilta ominaisuuden periytymistavasta
riippuen. Esimerkiksi vallitsevasti periytyvd ominaisuus periytyy satun-
naisesti keskiméarin so prosentille jilkelaisista. Toisaalta jos ominaisuus
on tarkasteltavassa viestossd yleinen, se voi esiintya sellaisillakin yksiloilla,
jotka eivit ole keskendin erityisen ldheista sukua.

DNA-pohjaiset sukulaisuudenmééritysmenetelméat ovat - edella ku-
vailluista rajoitteistaan huolimatta — myos arkeologisilla yksil6illa varsin
tarkkoja ja siksi selvisti kdyttokelpoisempia kuin luuston muotopiirteisiin
perustuvat menetelmat. Niiden avulla onkin pystytty muodostamaan jopa
7-9-sukupolvisia sukupuita, kun samalta arkeologiselta kohteelta on tutkit-
tu kymmenid muinaisyksil6itd.?® Toisinaan on l6ydetty ldhisukulaispareja
myos eri hautapaikoilta, esimerkiksi Virossa velipuolet tai eno ja sisaren-
poika kahdelta pronssikautiselta kohteelta noin 13 kilometrin etaisyydelta
toisistaan ja Irlannissa todennakoiset isd ja poika kahdelta neoliittiselta
megaliittikohteelta muutaman kilometrin pdast4 toisistaan.?

Sukupuista ja sukulaispareista pystytddn padtteleméan tai vihintdankin
ounastelemaan esimerkiksi yhteison sosiaalista rakennetta tai puolison valitse-
misen kéytanto;ja. Patrilokaalisessa asumismuodossa on ollut tapana, ettd nai-
set ovat avioituneet syntymépaikkansa tai -yhteisonsi ulkopuolelle mutta mie-
het eivat. Tésta syystd patrilokaalisten yhteisdjen sukupuissa ei pitdisi ndkya
aikuisia naisia, joilla on samalla arkeologisella kohteella lasten lisaksi myos
vanhemmat. Vastaavasti matrilokaalisessa yhteisdssd miehet ovat muuttaneet
osaksi vaimonsa yhteiso4, jolloin hautapaikan sukupuiden sukulinjojen pitaisi
kulkea naisten kautta. Toistaiseksi julkaistuissa tutkimuksissa patrilokaalisuus
on ollut tavanomainen 16ydos ja matrilokaalisuus poikkeus.?® Yksittaisista
sukulaispareista patrilokaalisuutta tai matrilokaalisuutta on yleensi hankala
paitelld, koska kumpikin tulkintatapa voi olla mahdollinen.?8

Jos aineistoissa on puolisisaruksia, yhteisé on voinut olla moniavioinen
tai ainakin on ollut mahdollista, ettd ihmisill4 on ollut elinaikanaan useita

puolisoita, mutta ajoitusten tarkkuus ei yleensa riitd naiden vaihtoehtojen

281 esim. Rivollat et al. 2023; Gnecchi-Ruscone et al. 2024

282 Saag et al. 2019; Sdnchez-Quinto et al. 2019

283 esim. Kennett et al. 2017; Mittnik et al. 2019; Sjdgren et al. 2020
284 Moilanen et al. 2023
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erotteluun. Usein toisen asteen sukulaisista ei mydskadn pysty sanomaan
varmasti, onko kyse puolisisaruksista vai esimerkiksi enosta/sedastd/tddistd
ja sisaruksen lapsesta. Yksiselitteinen puolisisaruus on todettu esimerkiksi
4600 vuotta vanhan nuorakeraamisen haudan vainajilla eteldisessi Puo-
lassa: vainajat olivat mies, hdanen kaksi lastaan ja toisen lapsen aiti; lapset
olivat siis isinpuoleiset puolisisarukset.?® Isinpuoleisia puolisisaruuksia
on havaittu myds muun muassa pronssikauden Saksassa ja Iberian niemi-
maalla.?®® Toisinaan puolisisaruuksiin johtaneet liitot ovat voineet olla
lanko- tai kélyliittoja niin, ettd naisen kaksi puolisoa ovat olleet toistensa
veljekset tai miehen kaksi puolisoa toistensa siskokset. Ensin mainitusta on
havaittu esimerkkeja avaarien keskuudessa 700-8oo-lukujen Unkarissa.?%
Puolisisaruuksia ei kuitenkaan aina ndhd4 suurissakaan sukupuissa,** joten
parinmuodostuskaytinnot lienevit vaihdelleet eri aikoina ja eri alueilla.
Parinmuodostuskaytintojen tutkiminen ei aina edellytd sukulaisparien

tunnistamista, vaan niitd voidaan toisinaan paitelld yksittaisistakin henki-
16istd. Thminen on nimittdin saattanut saada jonkin periménsi osan ident-
tisend kopiona sekd isiltdan ettd didiltaan, koska ndma ovat molemmat
perineet sen sattumalta joltakulta yhteiselti esivanhemmaltaan. Mita lahei-
semmdstd yhteisestd esivanhemmasta on kysymys, sitd enemman DNA:ta
hanelti on periytynyt sekd isille ettd didille, ja sitd useampia ja pitempid
perimén katkelmia heidan jalkeldiselladn voi olla kahtena identtisend ko-
piona. Niiti katkelmia kutsutaan homotsygotiajaksoiksi (ROH, engl. runs
of homozygosity), ja niiden pituutta ja runsautta mittaamalla pystytddn ar-
vioimaan, kuinka ldheistd sukua vanhemmat ovat olleet keskenaan. Ar-
keologisissa aineistoissa huomattavaa ldhisukuisuutta on havaittu varsin
harvoin, silla sukulaisavioliittoja on ilmeisesti pyritty useimmiten valtta-
main. Silmiinpistavé poikkeus tastd kaytdnnostd on Irlannista, missa New-
grangen massiivisen kdytaviahaudan (n. 3200 eaa.) runsaimmin koristellusta
kammiosta on 16ytynyt aikuisen miehen kallon luita. Niiden DNA-analyysi
osoitti, ettd miehen vanhemmat ovat olleet toistensa ensimmaisen asteen

sukulaiset. Kirjallisten lahteiden perusteella joissain kulttuureissa sisarusten

285 Haak et al. 2023

286 Villalba-Mouco et al. 2022; Penske et al. 2024
287 Gnecchi-Ruscone et al. 2024

288 Rivollat et al. 2023
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Kuva 5.6. Raision Kansakou-
lunméen haudan 11 aikuinen
nainen ja haudan 16 noin
10-vuotias tytt olivat ensim-
maisen asteen sukulaiset,
todennakoisesti diti ja tytar.
Piirros: Veronika Paschenko.

vilisid avioliittoja on voitu pitdd jumalallisina, joten tassakin tapauksessa
on todennikoisemmin kyse sisaruksista kuin lapsesta ja vanhemmasta >
Tieto sukulaisuudesta voi selittdd myos hautausten erityispiirteita — esi-
merkiksi ovatko yhdessi, 1dhekkiin tai samantyyppisesti haudatut yksilot
keskenddn sukua. Esimerkiksi neoliittisen kivikauden megaliittihautoihin
on usein haudattu lahisukulaisia.?*° Toisaalta yksi nykynédkoékulmasta luon-
nollinen lahekkain hautaamisen peruste jaa helposti ndkymattomiin DNA-
aineistossa. Puolisot eivit nimittdin yleensd ole erityisen laheista sukua, ja
heidat pystyy tunnistamaan pariskunnaksi vain, jos tutkittavaan aineistoon
on osunut myos heiddn yhteinen lapsensa. Esimerkiksi Euran Luistarin hau-
ta 404 kuului naiselle, jonka jalkoihin oli keratty noin kymmenen vuotta
aiemmin kuolleen miehen luut.®* Tdhédnastisten DNA-tulosten mukaan

vainajat eivit ole olleet toisilleen sukua, mutta on epéselvai, ovatko he

289 Cassidy et al. 2020
2090 Fowler et al. 2022; Sdnchez-Quinto et al. 2019
291 Moilanen 2021: 25, 28
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olleet puolisoita tai johtuuko mahdollinen yhteys vainajien vilill4 jostakin
muusta sosiaalisesta seikasta.

Suomen muinais-DNA-aineistoista sukulaispareja on tunnistettu vasta kou-
rallinen, kuten esimerkiksi ensimmaisen asteen sukulaiset - todennékoisesti
aiti ja tytdr - Raision Kansakoulunméesti (kuva 5.6)** sekd todennikoiset
sisarukset, joista toinen haudattiin Tampereen Vilusenharjulle ja toinen Pil-
kineen Ristidnméelle. > Havaittujen sukulaisuuksien vihyys ei tarkoita, ettd
sosiaalinen rakenne tai hautaustavat olisivat Suomessa vilttimatt olleet mer-
kittavasti erilaiset kuin vaikkapa Keski-Euroopassa, missd on havaittu enem-
mén sukulaisuuksia ja monipolvisiakin sukupuita. Ero johtunee erityisesti
néytemateriaalin huonosta sdilyvyydestd Suomen maaperéssa sek siitd, ettd
tutkittavia yksiloitd ei ole valittu sukulaisuuksien [6ytdmistd silméallapitien, esi-
merkiksi systemaattisesti vierekkain sijaitsevista haudoista, kaksoishaudoista
tai saman kalmiston lasten ja aikuisten haudoista. Sailymisongelmien vuoksi
isoistakin kalmistoista, kuten Euran Luistarista, on pystytty tutkimaan DNA:ta
vain muutamasta yksilosta. Suurikin sukupuu voi jadd4 nakyméttomiin, jos
siitd on pdasty tutkimaan yksiloitd vain sieltd td4ltd, erityisesti koska muinais-
DNA:lle sopivat sukulaisten tunnistusmenetelmat eivit aina yll4 toisen asteen
sukulaisuutta kauemmas.

Sukulaisuustiedot voivat tdydentda muita arkeologisista aineistoista saa-
tavia tietoja erityisesti ajoitusten osalta. Muinaisyksiléiden kuolinajankohta
on mahdollista maarittda radiohiiliajoituksella, mutta sen avulla piédstian
korkeintaan vuosikymmenien ja joskus vain vuosisatojen tarkkuuteen. Jos
yksilot ovat olleet 1dheistd sukua, he eivit ole voineet eldd kovin eriaikaisesti.
Radiohiiligjoitusten ja sukulaisuussuhteiden vertailu voi auttaa kaventa-
maan ajoitusten epdtarkkuutta, ja daritapauksissa se saattaa jopa paljastaa
virheen ajoitus- tai geneettisissa tuloksissa, jos l1dhisukulaisten ajoitukset
poikkeavat toisistaan sadoilla vuosilla.?4

Muinais-DNA:n sukulaisuusanalyyseilla on toki my®s rajoitteensa men-
neisyyden ihmisyhteis®ja tutkittaessa, silld sukulaisuus on voitu eri aikoina
hahmottaa eri tavoin. Yhteis66n tai sukuun kuulumista ovat voineet maa-

rittda geneettisen sukulaisuuden liséksi tai sen sijaan vaikkapa asuinpaikan

292 Saari2022:72
293 Nordfors et al. tulossa
294 Massy et al. 2022; Sedig et al. 2021
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tai ruuan jakaminen ja osallistuminen rituaaleihin tai yhteison jasenten
hoivaan.?®s Niinpa ajatus sukuun kuulumisesta ei ole vilttimatta vastan-
nut geneettistd sukulaisuusastetta. Kuten aiemmin mainittiin, puolisot ovat
hyvi esimerkki tilanteesta, jossa sukuun kuuluminen ei yleensa méaraydy
geneettisen sukulaisuuden kautta. Toinen vastaava esimerkki ovat ottolap-
set, joiden on voitu kokea kuuluvan perheeseen ja sukuun aivan samoin
kuin biologistenkin lasten. DNA-analyysi ei yksin pysty tuomaan téllaisia
tapauksia esiin, joten tulkinnoissa tarvitaan geneettisen sukulaisuuden, hau-
taustapojen ja muun arkeologisen tiedon vuoropuhelua.

Geneettisia sukulaisuustuloksia ja niistd tehtyja paatelmid on toisinaan
arvosteltu yksioikoisuudesta ja ennakko-oletusten vahvistamisesta. Esimer-
kiksi parisuhteet nidkyvit geneettisessi aineistossa vain, jos niistd on syn-
tynyt lapsia, jolloin muut kuin heterosuhteet jadvat 1dhtokohtaisesti naky-
méttomiksi»° Toisaalta nimenomaan geneettiset sukulaisuustulokset voivat
auttaa myos kyseenalaistamaan ennakkokésityksia. lman DNA-analyysid
yhdessi haudatut yksilot saatettaisiin automaattisesti tulkita sisaruksiksi
tai lapseksi ja vanhemmaksi. Jos kuitenkin paljastuu, ettd henkil6t eivat
olekaan geneettisesti sukua, tarvitaan toisenlainen selitys. Esimerkiksi
Bad Durrenbergisti itdisestd Saksasta on 1oydetty lahes 9 ooo vuotta van-
ha kaksoishauta, johon on haudattu esineiston perusteella shamaanina
pidetty 30-40-vuotias nainen ja 6-8 kuukautta vanha poikalapsi. Geneet-
tisessd analyysissa on osoittautunut, etti vainajat eivit ole diti ja poika vaan

he ovat keskendén neljinnen tai viidennen asteen sukulaisia.?”

Sukulaisuudet menneisyyden ja nykypaivan valilla

DNA-analyysit mahdollistavat sukulaisuuksien tutkimisen myos muinaisten
ja nykydan elavien ithmisten valilla. Analyyseista padteltivissa olevat asiat
vaihtelevat sen mukaan, onko mielenkiinnon kohteena olevasta arkeolo-
gisesta yksilostd olemassa DNA-dataa ja tiedetdanko entuudestaan, ketka

nyky-yksiloista ovat hinelle sukua ja miten (kuva s5.7).

295 Briick & Frieman 2021
296 Briick & Frieman 2021
297 Orschiedt et al. 2023
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Muinais-DNA:ta Nykysukulaisia

tunnetaan
ON Rikhard III Piispa Henrik
Istuva Hirki Jidmies Otzi
Ruhtinas Rurik Tsingis-kaani

Kuva s5.7. Esimerkkitapauksia muinais- ja nyky-yksiléiden geneettisen sukulaisuuden
tunnistamisesta jaoteltuna sen mukaan, onko muinaisyksilosta kaytettavissi DNA-tietoa
ja tiedetdanko, keitd hanen nykysukulaisensa ovat. Niitd esimerkkitapauksia kasitellaan
tarkemmin tekstissad. Kuva: KMG Turku.

Jos muinaisyksilosta on saatu DNA-néyte ja hianen nykysukulaisensa ovat
selvilld, muinais-DNA-ndyte voidaan yritta autentikoida eli varmentaa, etti
tutkitut jadnnokset todella kuuluvat sille yksilolle kuin on oletettu vertaamal-
la ndytettd nykysukulaisten periméan. Kuten edelld todettiin, hyvilld onnella
autosomaalisen DNA:n avulla pystytddn nykydatasta tunnistamaan sukuyh-
teyksid noin seitseman tai kahdeksan sukupolven piddhin ja muinaisdatasta
viiden tai kuuden sukupolven pidahén, satunnaisesti hieman kauemmaskin.
Jos kyse on ennen 1700-lukua elaneestd yksilostd, mahdollisuudet tunnistaa
sukulaisuus nykyain eldvaan henkiloon rajoittuvat yleensa isé- ja ditilinjoihin.
Tallaisessa tapauksessa pitda tietdd, ketkd nyky-yksilot ovat muinaisyksilon
kanssa samaa, katkeamatonta isé- tai itilinjaa. Vertailtaviksi eivét kelpaa ne
nykysukulaiset, joihin sukulinja on kulkenut vuorotellen seka isien ettd ditien
kautta. Lisdksi isd- ja 4itilinjojen todistusvoima on parempi sukulaisuuden
poissulkemiseen kuin sen vahvistamiseen. Jos isa- tai ditilinjaisiksi sukulai-
siksi oletetuilla yksil6ill4 on eri Y-kromosomi- tai mitokondriohaploryhma,
he eivit missddn tapauksessa ole sukua keskenddn suoran isi- tai ditilinjan
kautta. Toisaalta edes yksildiden jakama haploryhm4 ei todista suorasta
sukulaisuudesta, koska se voi periytya kauempaa menneisyydestd. Néin on
etenkin tapauksissa, joissa kyseinen haploryhmé on véestossa yleinen.

[sé-ja ditilinjojen vertailulla on todennettu, ettd Englannista Leicesteristd
parkkipaikan alta vuonna 2012 l6ytynyt luuranko on kuulunut Englannin
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kuningas Rikhard I1I:lle (1452-1485). Vainajan 16ytopaikka ja luurangossa
havaitut piirteet tismdsivit historiallisiin tietoihin Rikhard III:n sotavam-
moista, selin epdmuodostuneisuudesta, kuolinidsti ja hautaamisesta.>®
Lisdksi hinen mitokondriosekvenssinsé tdsmasi kahteen iitilinjaiseen
nykysukulaiseen, toiseen tdysin identtisesti ja toiseen yhtd mutaatiota lu-
kuun ottamatta.?®® Mutaatio on hyvin ehtinyt tapahtua tutkitun sukulaisen
ja Rikhard IIL:n valisissd 21 sukupolvessa. Lisaksi kyseessd oli harvinainen
sekvenssi, jota ei ole havaittu muilla yksililld, mika lisdd 1oydoksen to-
distusvoimaa. Sen sijaan luurangon Y-kromosomihaploryhmé (G-P287)
ei tdismannyt tutkittujen Rikhard III:n isdlinjan nykysukulaisten kanssa.
My®6s tutkitut viisi oletetun isdlinjan nykysukulaista edustivat kahta eri Y-
kromosomihaploryhmaid. Tutkijat pitivat isdlinjaerojen todennikoisend
syyné sukupuutiedoista poikkeavia isyyksia jossain kohtaa isélinjan varrella.
Rikhard IIT:n ja hdnen tutkittujen isilinjan sukulaistensa vlilla on 2426
sukupolvea, ja tutkijat laskivat tillaisen viarin isyyden todennikoisyyden
olevan kyseisessd sukupuussa vihintdan noin 16 prosenttia.>*

Tunnistus voidaan tehdd myds pdinvastaiseen suuntaan, jos muinais-
yksilon henkilollisyys tai tarkemmin sanoen hidnen néytteensd autenttisuus
on uskottavan todennakoisesti tiedossa: hanen DNA:nsa perusteella voidaan
yrittdd vahvistaa tunnettu tai oletettu sukulaisuus nyky-yksiloihin. Hiljak-
koin pystyttiin eristimaan riittdvisti DNA:ta muutaman sentin patkasta
lakota-intiaanipdallikko Tatanka Iyotaken eli Istuvan Hirédn (n. 1831-1890)
hiusta, jotta pystyttiin vahvistamaan vuonna 1948 syntynyt etelddakotalainen
Ernie LaPointe paillikon tyttdrentyttirenpojaksi** DNA-tulos oli yhtépitava
syntymétodistusten kanssa. Selvityksen motiivina ei kuitenkaan ollut kuu-
luisuuden tai jannityksen tavoittelu sukulaisuuden tunnistamisen kautta.
Yhdysvalloissa alkuperiiskansoihin kuuluvilla henkililld on laillinen pai-
tosvalta esivanhempiensa jadnnosten kisittelyyn, joten tieto sukulaisuudesta
vaikuttaa oikeuteen pdattda Iyotaken jdannosten hautapaikasta.

Aina muinaisyksilon henkilollisyyden todentamiseen ei tarvita elavia su-
kulaisia, vaan vertailu voidaan tehdd myods ammoin kuolleisiin sukulaisiin,

298 Kingetal. 2014
299 Kingetal. 2014
300 Kingetal. 2014
301 Moltke et al. 2021
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jos heistd on saatavissa DNA-ndyte. T4ll4 tavalla on yritetty autentikoida
Wolfgang Amadeus Mozartin kallona pidettya jadnnostd. > Kallo kaivettiin
kymmenen vuotta Mozartin kuoleman jilkeen, vuonna 1801, esiin haudasta,
johon oli Mozartin lisdksi haudattu useita muita henkil6ita. Tutkijat saivat
kallosta suhteellisen hyvin toimivan DNA-néytteen, josta pystyttiin maarit-
tamaan mitokondrio-DNA:n haploryhma. Sitd verrattiin Mozartin kahden
aitilinjan sukulaisen eli didiniidin ja siskontyttiren jidnnoksistd maaritet-
tyihin haploryhmiin. Tulos oli hammentéva: Mozartin kallon haploryhmi
ei tismannyt kummankaan sukulaisen haploryhméén, mutta sukulaisten
haploryhmat eivit myoskadn tisménneet keskendin. Arvoitukseksi jii, ket-
ka testatuista olivat eri yksiloitd kuin heidan kuviteltiin olevan - samoin se,
oliko kiinnostuksen kohteena oleva kallo Mozartin vai ei.

Kaikille arkeologisille yksiloille, joiden DNA:ta onnistutaan tutkimaan,
ei ole tiedossa nykyisin elavid sukulaisia, silld suurin osa polveutumistie-
doista on painunut jo kauan sitten historian hdmariin. Vaestorekistereitd
ja kirkonkirjoja edeltivini aikoina poikkeuksen ovat muodostaneet tietyt
hallitsija- tai muut ylhaissuvut, ja niistikin tiedossa ovat useammin isit
kuin 4idit. Toisaalta ndiden sukupuiden isalinjat ovat alttiimpia katkeamaan
viarien isyyksien myotd, kuten Rikhard IIT:n esimerkissd todettiin. Tiedossa
tai jaljitettavissd olevien sukulaisten puuttuessa DNA-tutkittujen arkeolo-
gisten yksildiden henkilollisyytta ei yleensd voida geneettisesti varmistaa.
Suomalaisessa Sugrige-projektissa on esimerkiksi tutkittu kalloa, joka on
16ytynyt Turun tuomiokirkosta vuoden 1924 kunnostustdiden yhteydessi
jajota on pidetty piispa Henrikin pyhéinjdannoksend. Kallosta on pystytty
eristimadn suhteellisen hyvalaatuista DNA:ta. Kalloa ei kuitenkaan pystyté
autentikoimaan, silld piispa Henrikille ei ole tiedossa geneettisia sukulaisia.
Niin ollen DNA-tutkimuksen perusteella ei myoskdan ole mahdollista rat-
kaista kiistaa siité, oliko piispa Henrik todellinen historiallinen henkil©.33

Silloinkin, kun muinaisyksilon nykysukulaiset eivit ole tiedossa, heitd
voi yrittd tunnistaa DNA:n perusteella. Tima on olennaisesti eri kysymys
kuin autentikointi - ja selvisti monimutkaisempi. Kuten yll4 todettiin, auto-
somaalinen tunnistus rajoittuu l[ahisukupolviin, ja yhteyksid 1600-1700-lukua
edeltaviin yksiloihin on mahdollista 16yta4 vain haploryhmien avulla. Haplo-

302 Harding 2006
303 Heikkild 2006: 16, 21; vrt. Heikkild 2016
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ryhmilld sukulaisuus nakyy vain suorien isa- tai ditilinjojen kautta (ks. luku 4).
Toisaalta samakaan haploryhmai ei todista suoraa polveutumista vaan kertoo
yhteisestd esivanhemmasta, joka on saattanut ela4 paljon kauempana men-
neisyydessi. Suoran sukulaisuuden todennakoisyys tosin kasvaa, jos kyseessa
on harvinainen haploryhma. Esimerkiksi Eteld-Tirolin Alpeilta vuonna 1991
16ydetyn, noin 5200 vuotta sitten eldneen jidmies Otzin Y-kromosomihaplo-
ryhma (G2a4-Lo1) on Euroopassa nykyddn varsin harvinainen: sen yleisyys
Manner-Euroopassa on alle yksi prosentti, mutta pohjoisessa Sardiniassa yh-
deksdn prosenttia ja eteldiselld Korsikalla jopa 25 prosenttia.3*+ Myds Tiro-
lissa se on havaittu o,5 prosentilla tutkituista miehistd.>> Toisaalta ndiden
miesten lisaksi moni muukin keski- tai eteldeurooppalainen on varmaankin
sukua Otzille, mutta ei sukupuun suoraa isilinjaa pitkin, niin etti se nikyisi
Y-kromosomihaploryhmissé, vaan my6s mieslinjasta polveutuvien tyttarien
kautta. Otzin Y-kromosomihaploryhma# kantavien miesten sisaret ovat aivan
yhti liheisti tai kaukaista sukua Otzille kuin veljensikin.

Joskus mielenkiinnon kohteena olevasta arkeologisesta yksilostd ei ole
sailynyt jaannoksid, joista voitaisiin tehdd DNA-analyysi, mutta on tietoa tai
vihintdankin oletuksia siitd, ketka nyky-yksilot polveutuvat hinesti. Nain
on esimerkiksi Novgorodin varhaisena hallitsijana pidetyn ruhtinas Rurikin
tapauksessa. Hinen hautapaikkansa ei ole tiedossa, eikd ole varmuutta siita-
kidn, oliko hin historiallinen henkil®. Rurik tunnetaan vain keskiaikaisis-
ta kronikoista, jotka on kirjoitettu satoja vuosia hinen oletetun elinaikansa
(noin 830-879 jaa.) jalkeen. Koko joukko veniliisia ruhtinassukuja kuitenkin
katsoo polveutuvansa hdnesti. Kun ndiden sukulinjojen miesjélkeldisid on
testattu geneettisesti, on osoittautunut, ettd varsin monella heistid on sama
Y-kromosomihaploryhma - ei kuitenkaan kaikilla. Taméan Y-haploryhméan
yhteistd esi-isdd on pyritty ajoittamaan Rurikin elinaikoihin ja osoittamaan
skandinaaviseksi, miké tdsmadisi legendaan Rurikin alkuperista. Ajoitusten
ja paikannusten epétarkkuus on kuitenkin suuri, ja siksi osa niiden perus-
teella tehdyistd johtopaatoksistd vaikuttaa turhan yksioikoisilta. > Jaettu Y-
haploryhma osoittaa vain sen, ettd henkilsilld on yhteinen isdnpuoleinen

esi-isd, mutta ei todista tuon esi-isin henkilollisyyttd. Sama haploryhmi on

304 Kelleretal. 2012
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havaittu my6s yhdelld 1200-luvun loppupuolella elaneelld yksiloll4, jota pi-
detdan Rurikin isilinjaisena jalkeldisend.’*” Toisaalta my®s aiemmassa mui-
nais-DNA-tutkimuksessa oli mukana kaksi Rurikin isdlinjaisena jalkeldisend
pidettyd vainajaa 1ooo-1200-luvuilta.’*® Osoittautui, ettd kummankaan Y-
haploryhmi ei tdsmannyt oletettujen nykysukulaisten jakamaan haploryh-
méin eikd myoskdan toisiinsa. DNA-tutkimus ei siis juuri ole selventinyt
Rurikin legendan todenperaisyytta.

Toisinaan pditelmia geneettisesta sukulaisuudesta on tehty silloinkin,
kun kéytettavissi ei ole ollut sen paremmin muinaisyksilon DNA:ta kuin
yksityiskohtaisia polveutumistietojakaan. Vuonna 2003 tutkijat esittivit, etta
tietty Y-haploryhméi (C*(xC3c)), joka on yleinen lagjoilla alueilla Aasiassa,
olisi perdisin TSingis-kaanilta.>*® TSingis-kaanin jaddnnoksia ei kuitenkaan
ole tutkittu, eikd hdnen hautapaikkansa ole edes tiedossa. Tutkimuksen
pédételmad on sittemmin arvosteltu olettamuksiin perustuvaksi*° varsinkin
kun on osoittautunut, ettd haploryhmi lienee ollut muutenkin yleinen tuon
ajan mongoleilla.™ Lisdksi T8ingis-kaanin oletettujen sukulaisten muinais-
DNA-analyyseissa on 16ytynyt useita muitakin haploryhmid >

Muinais-DNA ja geneettinen sukututkimus

Nykyaan kuka tahansa voi halutessaan yrittaa selvittaa, ketka arkeologi-
set yksilot ovat hanen sukulaisiaan, silla kaupalliset geenitestausyritykset
tarjoavat asiakkailleen sukulaisuusanalyyseja osana palveluitaan. Naissa
analyyseissa on samat periytymisen lainalaisuuksiin ja geneettisen aineis-
ton laatuun liittyvit rajoitteet kuin ylla on kuvattu, vaikka tima ei aina
tule ilmi yritysten markkinoinnissa tai tulosraporteissa. Niinpa monille ku-
luttajille voi jaada epaselviksi, ettd haploryhmén jakaminen arkeologisen
yksilon kanssa ei ole sukulaisuuden vilttdmaton ehto eika toisaalta myos-

kain kiistimaton todiste kovin suorasta sukulaisuudesta. Autosomaalisesta
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aineistosta puolestaan pystytddn ndkemain sukulaisuuksia vain joitakin
sukupolvia eli korkeintaan muutamia vuosisatoja taaksepdin. Testausyri-
tykset saattavat kompensoida analyysien rajoitteita testaamalla asiakkai-
densa ja tuhansia vuosia sitten eldneiden yksildiden sukulaisuuden sijasta
néiden yleistd geneettistd samankaltaisuutta ja raportoida sen sukulaisuu-
tena, vaikka kyse on hieman eri asiasta.>® Analyysituloksiin geneettisesta
sukulaisuudesta kivikautisten tai varhaisrautakautisten yksildiden kanssa
kannattaa siis suhtautua kriittisesti.

Toinen kaupallisten geenitestausyritysten tarjoama palvelu on etsié asiak-
kaidensa vilisid sukulaisuuksia. Ne ovat helpompia tunnistaa kuin yhteydet
muinaisyksiloihin, silla molempien verrattavien yksildiden geneettinen data
on hyvilaatuista. Silti nyky-yksildiden vlisten sukulaisuuksien tunnistami-
sessa on vadjaamétti rajoitteensa. Parhaassakin tapauksessa autosomaalisesta
aineistosta on mahdollista tunnistaa enintddn yhdennentoista asteen suku-
laisia eli viidensié serkkuja. Kaikki yhdennentoista tai ldheisemmankaén as-
teen sukulaisparit eivit kuitenkaan jaa perimaa keskenéin (ks. taulukko s.1).
Thmiselld on kuitenkin yleensa hyvin monta eriasteista etiserkkua. Ei ole
harvinaista, ettd joku heisté jakaa tarpeeksi paljon periméé ja on teettinyt
itsestddn geenitestin, niin ettd sukulaisuus on tunnistettavissa.

Tietysti voidaan kysy4, mitd merkitystd hyvin kaukaisten sukulaisuuk-
sien tunnistamisella on. Sukututkimuksen kannalta tieto sukulaisuudesta
voi olla mielenkiintoinen sellaisenaan, esimerkiksi jos suvussa on tunte-
mattomaksi jadneitd isid. Sen sijaan sukulaisuuden biologinen merkitys kéy
vahaiseksi, kun esimerkiksi viidennen asteen sukulaiset jakavat periméstadn
keskimadrin enda kolmisen prosenttia. Isd- tai ditilinjan sukulaiset jakavat
vain hiukan enemmaén: Y-kromosomin koko on alle kaksi prosenttia pe-
rimésta, mitokondrion DNA:n alle prosentin sadasosa. Jos haluaa tuntea
yhteyttd esivanhempiinsa, perusteet on haettava muualta kuin geeneista.

Kaukaiset sukulaisuudet muuttuvat epdolennaisiksi toisellakin tapaa.
Kun ajassa menndén tarpeeksi kauas taaksepiin, kukin arkeologinen yk-
sil6 on joko kaikkien nykydian eldvien ihmisten esivanhempi tai hinelld
ei ole lainkaan nykyéin eldvia jalkelaisia. Niinp4 kaikilla nykyisill4 ih-
misilld on samat muinaiset esivanhemmat. Simulaatioin on arvioitu, ettd

313 Mathieson & Scally 2020
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tallainen tilanne on voinut olla yllattévin 14hella menneisyydessa: kenties
4200-7 400 vuotta sitten.?+ T4lla perusteella esimerkiksi noin 5200 vuotta
sitten eldnyt jidmies Otzi saattaa olla kaikkien nykydin eldvien ihmisten
esi-isd. Ajassa kauemmas taaksepdin mentiessa kiy turhaksi yrittdd 1oytaa
muinaisyksildille nykysukulaisia. Jos yksikin yhteys 10ytyisi, sukua olisi-
vat saman tien kaikki muutkin nykyaan elavat ihmiset. Vain se vaihtelee,
kuinka moneen kertaan kukin esivanhempi esiintyy kenenkin sukupuussa
ja paljonko kultakin heistd on periytynyt DNA:ta — useimmilta ei yhtaan.

Menetelmien kehityksen vaikutus
sukulaisuuden tunnistamiseen

Muinais-DNA-tutkimukset ovat viime vuosina lisinneet huomattavasti ym-
marrystd geneettisen sukulaisuuden roolista menneisyyden ihmisyhteisdissa.
Tietdmys tulee varmasti vield moninkertaistumaan lahivuosina tutkimusten
madrin kasvaessa. Mitd useampia yksiloita tutkitaan, sitd useampia lahisuku-
laispareja on mahdollista havaita seka yksittaisilla arkeologisilla kohteilla etta
kohteiden vililla. Myos laskennalliset menetelmét sukulaisten tunnistamiseen
ovat kehittyméassd nopeasti nimenomaan muinais-DNA-aineistoille ominais-
ten piirteiden huomioimisessa, ja joitakin nykyisten menetelmien rajoitteita
pystyttineen ohittamaan jo ldhitulevaisuudessa. Sen sijaan nyky-yksiloiden
valisten sukulaisuuksien tunnistus tuskin etenee samanlaisin harppauksin.
Tama johtuu siitd, ettd esimerkiksi kaupallisten toimijoiden tarjoamissa eti-
serkkutesteissé tulosten tarkkuutta ei rajoita geneettisen aineiston laatu eiké
laskentaohjelmien teho, vaan periytymiselle ominaisista satunnaisilmioista
johtuva epatarkkuus, jota ei voi menetelmékehitykselld vihenta.

On selvi, ettd menneisyyden sukulaisuuskésitykset — aivan kuten ny-
kyisetkddn - eivit ole perustuneet pelkastdan biologiselle sukulaisuudel-
le, eikd muinaisten sukulaisparien tunnistaminen siksi kerro tyhjentévésti
menneisyyden sosiaalisista rakenteista. Muinais-DNA-tutkimukset ovat silti
avanneet mahdollisuuden geneettisten sukulaisuustulosten ja arkeologisten
tulkintojen hedelmalliselle vuoropuhelulle.
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6

Arkeogenetiikka yksilollisten
ominaisuuksien jaljilla

Ulla Nordfors
® https://orcid.org/0000-0002-4213-4061

rkeogenetiikka voi toisinaan tarjota yksityiskohtaista tietoa mennei-

A syyden ihmisisté ja heid4n henkilokohtaisista ominaisuuksistaan. Mui-
nais-DNA:sta poimitun tiedon tarkkuusja luotettavuus riippuvat kuitenkin
tarkasteltavasta ominaisuudesta, DNA:n méaréstd ja laadusta sekd DNA:n
kasittelyyn ja laskentaan kaytetyista menetelmisti (ks. luku 1). Kromosomeis-
ta médritettdva geneettinen sukupuoli seki sellaiset ominaisuudet, joihin
vaikuttaa vain yksi geeni, voidaan usein maarittaa luotettavasti, jos DNA:ta
on sdilynyt tarpeeksi. Sen sijaan fyysiset piirteet ja varsinkin persoonallisuus-
ominaisuudet, lahjakkuus tai dlykkyys ovat monimutkaisempia ja vaikeam-
pia ennustaa, silld monet naistad ominaisuuksista ovat kymmenien tai jopa
satojen geenien yhteisvaikutuksen tulosta, eikd kaikkia taustalla vaikuttavia
geenejd valttdmittd tunneta. Lisdksi useat ominaisuudet ovat monitekijai-
sid eli niihin vaikuttaa geenien lisdksi myos ymparisto. Esimerkiksi Ludvig
van Beethovenin hiuskiehkurasta eristetyn DNA:n tutkimuksen perusteella
siveltdjamestarilla oli heikkoon rytmitajuun yhdistettivia geeneji® vaik-
ka historia on osoittanut timan ominaisuuden paikkansa pitimattoméksi.
Siitd huolimatta, ettd osa ihmisen ominaisuuksista on vaikeasti maari-

tettdvissa geenien perusteella, voidaan arkeogeneettisessé tutkimuksessa

315 Wesseldijk et al. 2024
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jossain madrin pohtia sitd, mikd merkitys erilaisilla geneettisilld piirteilla
ja ominaisuuksilla saattoi olla ihmisille yksiloni tai osana yhteiso4. Lisak-
si voidaan yleisesti miettid, mika merkitys niilla tiedoilla on nykypdivan

ihmisille.

Geneettinen sukupuoli

Arkeologit ovatjo kauan olleet kiinnostuneita muinaisyksildiden sukupuo-
lesta, silld sen tunnistaminen auttaa tutkimaan esimerkiksi sitd, miten tyot,
valta ja sosiaaliset vastuut jakautuivat sukupuolten vililla eri aikakausina,
millaisia perherakenteet olivat ja millaisia sukupuolittuneita kiytinteita
menneisyydessi oli. Vainajien sukupuoli on tavallisesti mééritelty osteo-
logisesti eli luita tarkastelemalla. Muinais-DNA:han perustuva sukupuo-
lenmadritys tarjoaa kuitenkin huomattavaa lisdtietoa etenkin huonosti
sdilyneen luuaineiston seki lasten ja nuorten kohdalla. Huonosti sdily-
neessd luuaineistossa ei valttimatta ole riittdvisti materiaalia osteologi-
seen sukupuolenmédritykseen. Nuoren ihmisen sukupuolta ei taas voi
madrittad luotettavasti pelkdstdan luita tutkimalla > silld sukupuolille
tyypilliset luuston eroavaisuudet kehittyvit vasta murrosiassd. Geneettisen
sukupuolen selvittiminen on kuitenkin suhteellisen helppoa: sukupuo-
len mairittimiseen riittdd pieni maard DNA-dataa, josta on mahdollista
laskea eri sukupuolikromosomeihin liittyvien DNA-markkereiden suh-
teelliset osuudet.

Tavallisesti vartaloltaan naistyypillisilld henkil®illd on sukupuolikro-
mosomit XX ja miestyypillisilld XY (kuva 6.1, ks. suomalaisista arkeologi-
sista yksiloista taulukko 6.1). Ennen osteologisten menetelmien ja muinais-
DNA-tutkimusten yleistymistd luotettiin hautojen sisaltimaan esineistdon
sukupuolen ilmentdjin4, ja esimerkiksi aseiden kanssa haudattua henkilo
voitiin automaattisesti pitdd miehend. Moni hautaesineiston tai luuston
perusteella naiseksi tai mieheksi madritetystd yksilostd on kuitenkin myo-
hemmissa analyyseissd osoittautunut eri geneettisen sukupuolen edusta-
jaksi kuin alun perin oli ajateltu.>7

316 esim. Pape & Ialongo 2023
317 esim. Hansen et al. 2017; Hedenstierna-Jonson et al. 2017; Moilanen et al. 2022
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Sukupuolen kisitteet ovat monimuotoisia ja kulttuurisidonnaisia. TAma
ilmenee esimerkiksi joidenkin alkuperiiskansojen sukupuolikisityksissa.
Useilla kansoilla on ollut kolmannen, neljannen tai jopa viidennen suku-
puolen edustajia.’®® Eri kulttuurien vaihtelevat kdytannot voivat antaa viit-
teitd siité, ettd sukupuolikésitykset eivit olleet menneisyydessdkdan muut-
tumattomia tai aina yksiselitteisesti kaksinapaisia (bindarisia), ™ vaikka
joissakin yhteisdissd sukupuolijarjestelmé saattoikin perustua tiukkaan
biologiseen kaksijakoisuuteen.* Kulttuurinen ja arkeologinen konteksti
on huomioitava myos geneettisen sukupuolenmairityksen tuloksia tulkit-
taessa, silla DNA itsessddn ei koskaan kerro, millaisia sosiaalisia odotuksia
eri sukupuoliin kohdistui tai millainen oli eri sukupuolten asema tai rooli
yhteisoissd. Genetiikka tai arkeologia eivit myoskdan koskaan paljasta men-
neisyyden ihmisten kokemuksia itsestdan, mutta arkeologisen kontekstin
avulla on mahdollista tutkia sukupuolen ilmaisun eri tapoja.

Muiden nisdkkiiden tavoin ihmiselld on diploidi kromosomisto, eli
yksilon kromosomistossa on kustakin kromosomista kaksi kopiota: toi-
nen isdltd ja toinen 4idiltd. Toisinaan solunjakautumisessa tapahtuu kui-
tenkin toimintahdirio, jonka vuoksi jotakin yksittaista kromosomia voi
olla muu maara kuin kaksi. T4llaista tilannetta kutsutaan aneuploidiaksi.
Aneuploidioita on erilaisia: kromosomiparista voi puuttua toinen kromo-
somi (monosomia), tai solussa voi olla kromosomista kahden sijasta kolme
(trisomia) tai useampia kopioita. Thmisen yleisin aneuploidia on trisomia,
joista yleisin on Downin oireyhtyméa aiheuttava kromosomin 21 trisomia
(ks. luku 7).

Toisin kuin muiden kromosomien aneuploidiat, sukupuolikromoso-
mien trisomiat (kuva 6.1) eivit yleensd aiheuta kehitysvammaisuutta, mutta
ne voivat vaikuttaa esimerkiksi sukupuolielinten ulkonékodon tai muihin
kehon fyysisiin ominaisuuksiin. Yleisin sukupuolikromosomien trisomia

on XXY eli Klinefelterin oireyhtyma, jossa yleensd pojaksi syntyméassi

318 esim. Roscoe 1998

319  ks. sukupuolen ilmaisusta arkeologisessa aineistossa esim. Pape & Ialongo 2023;
Stratton 2016

320 Tiukan bindarisia yhteis6jd oli esimerkiksi Keski-Euroopassa pronssikaudella, ks.
Gaydarska et al. 2023; Rebay-Salisbury et al. 2025, kun taas osassa rautakauden
yhteisoistd sukupuolen ilmaisu oli joustavampaa.
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Kuva 6.2. Tutkimukseen perustuvia kuvituskuvia tekstissa kisitellyistd haudoista. Ylhaal-
14 vasemmalta oikealle: Eura Luistari hauta 404, Hattula Suontaka, Hiitola Kalmistomaki
hauta 13. Alhaalla vasemmalta oikealle: Pilkine Rauniokirkko hauta 8/2022, Valkeakos-
ki Toppolanmaiki hauta 3/1937 ja Valkeakoski Toppolanmaki hauta 2/1936. Piirrokset:
Veronika Paschenko.
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Naistyypillinen vartalo Miestyypillinen vartalo

X X X XXX XY XXY XYY
Tavanomainen Turnerin X-oireyhtyma Tavanomainen Klinefelterin Jacobsin

kromosomi- oireyhtymd kromosomi- oireyhtyma oireyhtymi
yhdistelma yhdistelma

Kuva 6.1. Sukupuolikromosomit ja niiden aneuploidioita. Ladketieteessd tilannetta, jos-
sa sukupuolielimet, hormonitoiminta tai kromosomit eivit ole yksiselitteisesti nais- tai
miestyypillisid, kutsutaan intersukupuolisuudeksi. Vaikka kuvassa esitetyt aneuploidiat
liittyvét useimmiten joko nais- tai miestyypilliseen vartaloon, ei intersukupuolisuus méaa-
ritd henkilon sukupuoli-identiteettia tai kokemusta itsestdan. Kuva: Ulla Nordfors.

médritellylld lapsella on ylimadrainen X-kromosomi.s*' Aikuisella XXY-
yksilolla on tavallisesti miestyypillinen keho, mutta fyysisiin piirteisiin voi
harvoissa tapauksissa kuulua rintakudoksen kasvua, kivesten pienikokoi-
suutta ja naistyypillistd karvoitusta. XXY-trisomia ei ole erityisen harvinai-
nen, sillé sitd esiintyy noin yhdelld soo-600:sta syntyvésti poikalapsesta.?
Muinais-DNA-tutkimuksen perusteella my®s Hattulan Suontaan ristiretki-
aikaisella (n. 1050-1150 jaa.) vainajalla on todennékéisesti ollut tillainen
sukupuolikromosomiyhdistelma.> Se ei kuitenkaan selitd, miksi todenné-
koisesti miesvartaloinen henkild oli puettu aikakauden naisille tyypilliseen
peplosmekkoon, ja miksi hauta oli varustettu seké naisiin ettd miehiin yh-
distetylla esineistolld (kuva 6.2).

Suontaan hauta ei vaikuta siltd, ettd vainajaa olisi pyritty halventa-
maan vaatevalinnalla. Hauta oli varustettu rikkaasti ja vainaja oli peitelty
lampimasti, mika kertoo hautaustilanteessa osoitetusta huolenpidosta ja
arvostuksesta. Haudan ylempiin osiin oli my&s katketty nayttavd pronssi-
kahvainen miekka, mika saattaa korostaa henkilon tai timén muiston
merkitystd yhteisdssd. On mahdollista, ettd Suontaan henkilon sosiaali-
nen rooli yhteisdssa ylitti naisiin ja miehiin tavallisesti liitettyjd odotuksia

321 Nielsen & Wohlert 1991
322 Nielsen & Wohlert 1991
323 Moilanen et al. 2022

151



https://doi.org/10.21435/t1.298

ja normeja. Esimerkiksi tietjét, joilla uskottiin olevan kyky ylitt4a eldvien
ja kuolleiden maailmojen rajat, saattoivat rikkoa my®s sukupuolirajoja. >
Suontaan henkil6 tai muut hdnen yhteisonsa jasenet eivat voineet tietdd
poikkeuksellisesta kromosomiyhdistelmésti. On kuitenkin mahdollista,
ettd XXY-yksiloilld testosteronia erittyy vihemmén kuin XY-yksiloillg, jol-
loin murrosidssa alkava 4dnenmurros ja parrankasvu voivat jaada tapah-
tumatta. Lisaksi XXY-yksilot voivat olla lapsettomia.»» XXY-kromosomit
eivit méaritd henkilon sukupuoli-identiteettia tai kokemusta itsestddn
mutta ylla mainitut fyysiset ominaisuudet olisivat luultavasti olleet sellaisia
piirteitd, joihin yhteis¢ kiinnitti huomiota. On myos yhtd hyvin mahdollista,
ettd oireyhtyma ei ollut milld4n tavalla havaittavissa ulospéin. Siksi voikin
olla sattumaa, etta Klinefelterin oireyhtyma on havaittu juuri Suontaan hau-
dasta, jossa oli poikkeuksellinen yhdistelma esineitd. Muualla Euroopassa
muinais-DNA-tutkimukset ovat paljastaneet eriaikaisia ja eri kulttuureihin
kuuluvia XXY-yksil6itd, mutta toisin kuin Suontaan henkil®, yksikdan nais-
td ei ole perdisin sellaisesta hautauksesta, joka olisi esineistonsa tai hautaus-

tapansa vuoksi askarruttanut tutkijoita.>”

Geenit ja korvavaikku

Korvavaha eli vaikku on korvakéytiavan rauhasten muodostamaa eritettd,
jonka tehtivind on suojata ja kosteuttaa korvakaytivin ihoa. Korvavahan
ominaisuuksien selvittiminen on suhteellisen suoraviivaista myos muinai-
silta yksiloiltd, silld ominaisuuksia sdételee vain yksi geeni. ABCCr1-geenin
C-alleeli saa aikaan kostean, keltaisen vaikun, kun taas Iti-Aasiassa synty-
nyt T-variantti tuottaa homotsygoottisena (TT) harmaan, kuivan vaikun >
Dominantisti periytyva C-variantti on yleisempi Euroopassa ja Afrikassa,
T puolestaan Itd-Aasiassa ja Amerikan alkuperdiskansoilla. Nykyeuroop-
palaisista noin kymmenen prosenttia kantaa TT-muotoa.*®

324 Price 2002: 271273

325 Visootsak & Graham 2006
326 Ks. esim. Griffiths 2018

327 Anastasiadou et al. 2024
328 Yoshiura et al. 2006

329 Yoshiura et al. 2006
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Kuva 6.3. Rautakautisia
korvalusikoita Mikkelin
Tuukkalasta (KM 2481: 80)
(ylin ja toiseksi alin), Raisa-
lin Hovinsaaresta (KM
2592: 9) (toiseksi ylin) ja
Tampereen Vilusenharjus-
ta (alin) (KM 17208: 620).
Kuva: Ulla Nordfors.

Nykytiedon mukaan korvakéytavaan ei kannata tyontda mitdan ylimia-
raistd, mutta historiallisesti korvalusikoita (kuva 6.3) tiedetdan kéytetyn vaikun
poistamiseen monissa Aasian ja Euroopan kulttuureissa. Arkeologisten 16yto-
jen perusteella korvalusikat ovat olleet melko yleisid esineitd muun muassa
antiikin Roomassa, anglosaksisessa Englannissa, viikinkiajan Skandinaviassa
ja ristiretkiajan Suomessa. Rautakauden Skandinaviassa ja Suomessa korva-
lusikat ovat liittyneet naisten pukeutumiseen, ja niita on pidetty nakyvalla pai-
kalla rintakehalld kannetuissa ketjulaitteissa. Kenties korvalusikoiden esill4 pi-
tdmiselld korostettiin mahdollisuutta huolehtia puhtaudesta ja hygieniasta.°

Ajoittain kuulee vaitettavin, ettd korvalusikat sopisivat erityisen hyvin
kuivan vaikkutyypin puhdistamiseen korvasta. TAim4 ajatus on todennakoi-
sesti ihmisten matkakokemuksiin ja mielipiteisiin liittyvd moderni myytti >
silla korvalusikoita on jo kauan esiintynyt alueilla, joilla suurin osa ihmisista
kantaa kostean korvavaikun geenimuotoa. Joiltakin Suomen alueelta 16y-
detyiltd arkeologisilta yksiloiltd on pystytty méaarittdméadn korvavaikkuun
vaikuttava geenimuoto (taulukko 6.1). Kaikilla tutkituilla yksiloilla vaikku

330 Etu-Sihvola & Moilanen 2022
331 vrt. esim. Mosher 1985: 51
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on ollut kostea ja keltainen. Muutama yksild, kuten Valkeakosken Toppo-
lanmien kolmoishautaan haudattu mies (kuva 6.2), on kuitenkin kantanut
ABCCii-geenistd CT-muotoa.

ABCCirr-geeni vaikuttaa korvavahan lisdksi myos hien hajuun. IThmiset,
joilla on kostea korvavaha, tarvitsevat yleensi deodoranttia hajun hallintaan,
kun taas kuiva vaikku liittyy hajuttomaan kainalohikeen. Thmisilla, joilla on
ABCCrr-geenisté heterotsygoottinen CT-muoto, on kostea korvavaha mutta
mahdollisesti vihemmén voimakas hienhaju kuin ihmisill3, joilla on geenis-
td homotsygoottinen CC-muoto. Suhtautuminen kehon hajuun ja hikeen
on vaihdellut eri aikoina. Antiikin Roomassa kiytettiin parfyymeja ja hygie-
niatuotteita peittimédn kehon hajua, silla hiki yhdistettiin sairauteen ja eli-
mellisyyteen.» Myohemmin asenteet hiked kohtaan ovat olleet vaihtelevasti
hyvaksyvdmpid tai torjuvampia, ja sithen on yhdistetty monia eri asioita mas-
kuliinisuudesta seksuaaliseen viehétysvoimaan ja kehon puhdistautumiseen.
Ei kuitenkaan tiedetd, miten tuhannen vuoden takaisessa Suomessa suhtau-
duttiin hikeen, koettiinko se yleisesti epamiellyttiviksi, ja pyrittiinko sen hajua
jollakin tavalla poistamaan tai peittdmaén. Siksi on mahdotonta tieta4, erot-

tuiko Toppolanméaen mies muista yhteisonsé jasenistd ominaisuuden vuoksi.

Kukkaistuoksun haistajat

Ihmisen nendontelossa on hajuhermon reseptorisoluja, jotka aktivoitu-
vat hajumolekyylien joutuessa kosketuksiin solujen kanssa. Niin syntyy
hajuaistimus.® Yksiloiden kyky haistaa erilaisia hajuja ja tuoksuja kuiten-
kin vaihtelee hajureseptoreiden eroista johtuen. Yksi eroista liittyy kykyyn
haistaa kemiallinen yhdiste B-iononi, jota esiintyy muun muassa ruusuissa,
keto-orvokissa, yrteissd sekd monissa hedelmissd ja vihanneksissa, kuten
vadelmissa ja omenoissa.’*® Nykyisin p-iononia kaytetadn hajuste- ja elin-

tarviketeollisuudessa, sill4 sen tuoksu on miellyttavan kukkainen.s

332 Nakano et al. 2009

333 Bradley 2015: 137-138

334 Stolberg2012: 503

335 Lylyetal 2022

336 Dong et al. 2019; Larsen et al. 1991; Jaeger et al. 2014; Paparella et al. 2021
337 Paparellaetal. 2021
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Tutkimusten mukaan yksilon herkkyys haistaa p-iononin aikaansaama
kukkaistuoksu riippuu lihes tdysin yhdesta geenimuodosta ORsA1-geenis-
si: yhden tai kahden G-alleelin kantajat voivat havaita f-iononin pienem-
méstd madrastd kuin AA-yksilot, ja he kokevat tuoksun yleisesti miellyttavin
kukkaisena.»*® Sama geenimuoto vaikuttaa myos sithen, miten p-iononin
aikaansaama tuoksu tulkitaan. Nykytutkimusten mukaan B-iononille her-
kemmat GA ja GG-alleelien kantajat yleensa pitavit yhdisteen aikaansaa-
masta tuoksusta, ja he liittdvit sithen AA-yksil6itd useammin positiivisia
mielikuvia. Sen sijaan henkildt, joilla on epdherkkd AA-genotyyppi, saatta-
vat kokea saman tuoksun terdvina tai pistivini, minka vuoksi nima yksilot
eivat valttdmattd pida vahvasti tuoksuvista kotitaloustuotteista.»® Tutkimuk-
sissa on my6s havaittu ominaisuuden yhteys makuaistiin, sill4 p-iononille
herkemmaét G-alleelin kantajat maistavat yhdisteen helpommin ja pitavit
sitd useammin miellyttdvina kuin AA-yksilot.3#

Maailmanlaajuisesti noin 4o prosentilla nykyihmisistd on epaherkka
AA-variantti, eli suurin osa ihmisistd kuuluu herkkiin haistajiin.+ Syyta
tahan ei kuitenkaan tiedetd. TAsmalleen samalla tavalla vaihtelevia geeni-
muotoja on havaittu myos neandertalinihmisilld, joten kyseessa on ilmei-
sesti vanha ihmislajin ominaisuus.»#

Suomesta loytyneistd arkeologisista yksiloistd Palkdneen rauniokirkon
kohdalle 1200-luvun lopussa haudattu nainen (hauta 2/2022) kantoi OR5A1-
geenissddn GA-geenimuotoa, samoin haudan 11/2022 1600-luvulla elédnyt
nainen (kuva 6.7) sekd Tampereen Vilusenharjun kalmistoon (hauta 39)
haudattu mies. Edelld mainittujen tutkimustulosten perusteella voidaan
esittdd, ettd ndmé henkildt ovat kenties olleet hyvia haistamaan kesaisten
kukkien tuoksun, ja he ovat mahdollisesti saattaneet my®s nauttia siiti. Sen
sijaan Pilkineelle 1200-luvun alussa haudatulla naisella (hauta 9/2022) ja
myohemmin 1200-luvulla kaksoishautaan 7/2022 lasketulla miehelld oli
geenimuoto AA. Jos nima yksilot elaisivit nykypéivand, he eivat luultavasti

pitdisi voimakkaan hajuisista pesuaineista tai tuoksukynttiloista.

338 Jaeger et al. 2013; Jaeger et al. 2014
339 Jaeger et al. 2013
340 Jaeger etal. 2013; Jaeger et al. 2014
341 Jaegeretal. 2014
342 Jaeger et al. 2013
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Taulukko 6.1. Kahdenkymmenen Suomesta l6ydetyn arkeologisen yksilén geneettisid ominaisuuk-
sia: geneettinen sukupuoli, korvavahan tyyppi, mahdollinen kronotyyppi (uni-valverytmi), laktoosin-
sietokyky ja ABO-jarjestelmédn mukainen veriryhma. Kaikilla taulukon yksiloilli muinais-DNA:ta ei
ole sailynyt riittdvasti ominaisuuksien selvittimiseen. Veriryhmien tapauksessa monilla yksiléilld on
sdilynyt ainoastaan osa ABO-geenistd, jolloin saattaa olla mahdollista arvioida ainoastaan sitd, mihin
veriryhméén henkild ei ainakaan kuulu.
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Laktoosinsietokyky

Laktaasi on entsyymi, joka pilkkoo laktoosin eli maidossa ja maitotuotteissa
esiintyvan sokerin ohutsuolessa. Niin maitosokeri voi imeytyé verenkier-
toon, ja elimistd voi kédyttda sen sisdltdmén energian hyodyksi. Eurooppa-
laisten viestojen laktoosinsietokyky johtuu padasiassa laktaasientsyymid
koodaavan LCT-geenin sditelyalueella tapahtuneesta mutaatiosta, jonka
seurauksena entsyymin tuotanto jatkuu aikuisuuteen saakka.# TAima mah-
dollistaa maitotuotteiden sietdmisen my6s aikuisena.

Thmisten elimiston kyky pilkkoa laktoosia vaihtelee véestoittdin. Saharan
eteldpuolisissa afrikkalaisviestoissd laktoosi-intolerantteja on noin 77-100
prosenttia, aasialaisissa ja eteldamerikkalaisissa viestoissi paikoin noin 8o
prosenttia, kun taas lansi- ja pohjoiseurooppalaisissa viestoissd heitd on vain
noin 4-36 prosenttia — nykysuomalaisista noin 19 prosenttia ei sieda lak-
toosia.># Eurooppalaisten laktoosinsietokyky on todennakoisesti syntynyt
neoliittisten karjankasvattajien keskuudessa yli 5000 vuotta sitten, ja sen
yleistymistd on usein selitetty luonnonvalinnalla, joka suosi laktoosia sietévid
yksil6ita karjanhoidon ja maidonkéyton yleistyessd.>» Ennen karjanhoidon
vakiintumista ihmisten ruokavalio perustui padasiassa metsastykseen ja keréi-
lyyn, eikd maitoa yleensd enda nautittu imevéisian jalkeen. Koska elimistolla
ei ollut tarvetta ylldpitad laktaasituotantoa lapsuuden jilkeen, olivat kaikki
varhaisen kivikauden ihmiset aikuisina laktoosi-intolerantteja.

Muinais-DNA-tutkimusten mukaan geenimuodon yleistyminen tapah-
tui Euroopassa melko myohéin, vasta pronssikaudella (n. 1500-500 eaa.) 34
Elimiston kyky pilkkoa laktoosia antoi selviytymisedun henkildille, jot-
ka pystyivat hyodyntdméaan maitotuotteita. Ndlanhatien tai epidemioiden
kaltaisina kriisiaikoina laktoosi-intoleranssista kérsineet henkil6t saattoi-
vat altistua vakaville terveysongelmille, kuten nestehukkaa aiheuttavalle
ripulille, mika lisasi heidan kuolleisuuttaan.3# Tam4 saattaa selittdd, miksi
luonnonvalinta on vaikuttanut voimakkaasti laktaasin pilkkomista sdéte-

levddn alueeseen ihmisen genomissa.

343 esim. Gerbault et al. 2011

344 Storhaugetal. 2017

345 Beja-Pereira et al. 2003; Leonardi et al. 2012
346 Burger et al. 2020

347 Evershed et al. 2022
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Suomalaisesta muinaisaineistosta yksi Valkeakosken Toppolanméen
kolmoishaudan naisista ja saman haudan mies sekd Euran Luistarin haudan
404 nainen (kuva 6.2) ovat kantaneet geenimuotoja, jotka ovat mahdollis-
taneet laktaasin pilkkoutumisen elimistdssd myos aikuisena (taulukko 6.1).
Heilld maitotuotteet eivit todennakoisesti ole aiheuttaneet vatsaoireita. Sen
sijaan muun muassa Hattulan Ruskeenkirjen roykkioon haudatulla naisel-
la, Hiitolan Kalmistoméen hautaan 13 lasketulla nuorella naisella, Toppo-
lanméden kolmoishaudan toisella naisella sekd Toppolanméien haudan
3/1937 miehelld (kuva 6.2) on LCT-geenin toimintaan vaikuttavassa MCM6-
geenissd alleeleja, jotka on yhdistetty laktoosi-intoleranssiin.>#* Naméa hen-
kilot eivit luultavasti ole voineet kdyttda maitoa ilman vatsavaivoja. Taméa
ei kuitenkaan vilttdmattd tarkoita henkiloiden viltelleen maitotuotteita
elamansd aikana. Esimerkiksi Keski-Aasian arojen paimentolaisvaestoilld,
jotka tutkimusten mukaan ovat hyddyntineet runsaslaktoosista hevosen-
maitoa jo vuosituhansien ajan, laktoosinsietokyky on melko alhainen, vain
noin 11-32 prosenttia viestosti.* Myos Euroopassa maitotuotteita tiedetdin
kaytetyn jo neoliittisella kivikaudella ennen laktoosinsietokyvyn laajamit-
taista yleistymistd.»°

Laktoositoleranssilla on merkitysta myds vdestotason tutkimuksissa,
mutta yksilotasolla laktoosinsietokyvyn huomioiminen voisi olla kiinnosta-
va lisd menneisyyden ravinnon ja ruokatottumusten tutkimuksessa. Maito-
rasvojen tarkastelu asuinpaikkojen tai kalmistojen keramiikka-astioista voi-
si tarjota yleistd tietoa maidon hyodyntamisestd yhteisoissd.»* Taulukosta
6.1 on nihtivissi, ettd esimerkiksi Pilkidneen rauniokirkon 1200-luvun ja
Toppolanméien r1oo-luvun vainajien joukossa on seki laktoosia sietdneitd
ettd intolerantteja yksiloitd. Samaan yhteis6on kuuluvilla henkiloilla on
mahdollisesti ollut samanlainen ruokavalio. Vainajien mahdollisesta ham-
maskivestd voi tutkia maitoproteiinien jaamia ja ndin yksildiden maidon-
kayttod (ks. luku 11).5* Muinais-DNA-tutkimusta voi kuitenkin hyddyntaa
pohdittaessa, ovatko henkilot kiyttineet maitoa myos silloin, kun se on
aiheuttanut heille vatsavaivoja. Tima voisi mahdollisesti auttaa pohtimaan

348 esim. Liebert et al. 2017

349 Heyeretal. 2011

350 Cramp et al. 2014; Evershed et al. 2022
351 ks. esim. Craig et al. 2000

352 ks. esim. Warinner et al. 2014
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myos sitd, minkélaisia maitotuotteita eri aikoina on kaytetty, silla valmistus-
menetelmat vaikuttavat tuotteiden laktoosipitoisuuteen. Esimerkiksi kyp-
sytettyjen juustojen tai jogurtin valmistuksessa tapahtuvat kdymisprosessit
vahentavit lopullisen tuotteen laktoosipitoisuutta luontaisesti, jolloin myos
laktoosia huonosti sietavit ihmiset voivat nauttia tuotetta ilman pelkoa

vatsanvianteistd s

|lta- ja aamuvirkut

Yksiloittdin vaihteleva luontainen kronotyyppi eli uni-valverytmi on
osittain PER1, CRY1 ja ARNTL-geenien toiminnasta johtuva perinnolli-
nen ominaisuus, joka on esiintynyt ihmisissa jo lajin varhaisista vaiheista
saakka.»# Thmisille tyypillisen epayhtendisen uni-valverytmin selitykseksi
ehdotettiin 1960-luvulla niin sanottua vartijahypoteesia.»» Sen mukaan
osa yhteisostd olisi pysynyt muiden nukkuessa hereilla ja valppaana mah-
dollisten vaarojen varalta. Myohempéin valvovat yksilot olisivat kdyneet
nukkumaan sitten, kun osa aiemmin levolle kdyneistd ihmisista olisi he-
rannyt. Téallainen toiminta olisi taannut kaikille yhteisossa riittavan pit-
kin yhtendisen unen, miki on erityisen tirkeda muistin ja kognitiivisten
toimintojen kannalta.

Erilaisten unirytmiensa ansiosta ihmisen varhaiset esivanhemmat oli-
sivat voineet jakaa vastuun paitsi valvomisesta ja vartioinnista myos ravin-
nonhankinnasta, mika olisi edistdnyt ryhmien selviytymista. Yksiloittadin
vaihteleva unirytmi olisi voinut mahdollistaa tehokkaan metsastyksen eri
vuorokaudenaikoina osan yhteisosta erikoistuessa pyytdimaan esimerkiksi
ilta- tai aamuyosta litkkuvia elaimid. Ndin yhteisot olisivat hydtyneet eniten
siité, ettd joukossa on yksiloitd, joiden unirytmit eroavat toisistaan.

Tassa luvussa tarkastelluista arkeologisista yksiloistd suurin osa on to-
dennikoisesti ollut geneettisesti keskivertoja herddjia (taulukko 6.1). Muun
muassa Hattulan Ruskeenkirjen viikinkiaikaisella naisella on kuitenkin

ollut aamuvirkuille tyypillinen PER1-geenin muoto, kun taas Tampereen

353 vrt. esim. Sieber et al. 1997; Silanikove et al. 2015
354 Jones et al. 2019
355 Snyder 1966
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Vilusenharjun haudan 39 miehelld oli iltavirkuille tyypillinen myohéinen
kronotyyppi. Rautakauden yhteisoissd aamu- tai iltavirkkuudella ei luulta-
vasti ollut erityistd merkitystd yhteisén kannalta, mutta geneettisen sisdisen
kellon yksilotason vaikutuksia voi toki spekuloida. Ehkd aamuvirkut ovat
muita helpommin nousseet aikaisin tekemain askareita tiluksilla, hoita-
maan eldimi ja valmistamaan ruokaa, kun taas iltavirkut ovat etenkin kyl-
mini vuodenaikoina huolehtineet, etti tulisijassa lammittava tuli ei sammu
yon aikana.

Keskiajalla uskonnolliset rituaalit jaksottivat ihmisten vuorokautta.
Luostareissa noudatettiin tarkkoja aikatauluja, joihin kuului hyvin varhaisia
ja myohaisid rukoushetkid. Uni-valverytmilld voisi arvella olleen merkitysté
yksilon kykyyn noudattaa néité rutiineja. Henkilot, joilla oli luontainen
taipumus aikaiseen herddmiseen, olisivat periaatteessa saattaneet kokea
luostarin varhaiset rukoushetket miellyttavimmaksi kuin henkilot, joilla
oli luontainen taipumus herdtd mydohemmin. Benediktiinisessa perinteessa
noudatettua yollistd rukoushetked, vigiliaa, on pidetty vuorokaudenajasta
johtuen raskaana vaatimuksena etenkin luostarien uusille tulokkaille.>*
Henkiloille, joilla oli mydhainen kronotyyppi, myohéiset rukoushetket oli-
sivat kuitenkin voineet olla helpompia omaksua kuin aikaiset herétykset
aamuhartauksia varten.

Harvoja Suomesta tutkittuja, mahdollisesti keskiajan katoliseen kirkko-
yhteis60n yhdistettaviad arkeologisia yksiloitd on Piispa Henrikiksi arveltu
vainaja, jonka 1100-luvulle radiohiiliajoitettu paakallo 16ytyi Turun tuo-
miokirkosta vuonna 1924.37 Télld henkil6lla oli iltavirkuille tyypillinen
PER1-geenin muoto. On kuitenkin syytd muistaa, ettd ihmisilld on erin-
omainen kyky sopeutua ympiriston vaatimuksiin, joten geneettiselld uni-
valverytmilld ei valttdmattd ole lopulta suurta vaikutusta elimaén. Toisaalta
tutkimuksissa on havaittu, ettd myohaisen kronotyypin ihmisilld on ny-
kyddn enemmain sydinsairauksia, mikd saattaa osittain olla seurausta siita,
ettd henkil6t omaksuvat helpommin epaterveellisid eldmantapoja joutues-
saan noudattamaan elimistolleen sopimatonta vuorokausirytmia.»*

356 Kerr 2009: xii; Vigilian ajankohta oli noin kaksi tuntia keskiyon jalkeen.
357 Taavitsainen et al. 2015: 314-315
358 esim. Makarem et al. 2020; Scheer et al. 2009
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Veriryhmat

Tunnetuin tapa luokitella veriryhmid on ABO-veriryhmaéjirjestelma. Koska
veriryhmien yleisyys vaihtelee eri maantieteellisilld alueilla, on veriryh-
mien madritystd kdytetty vaestoliikkeiden tutkimiseen erityisesti ennen
DNA-analyysien aikaa. Viime vuosikymmenin4 veriryhmia on pohdittu
esimerkiksi osana varhaisten ihmislajien geneettisti monimuotoisuutta
ja muissa populaatiotason kysymyksissi.>® Esimerkiksi Amerikan alkupe-
riiskansojen keskuudessa O-veriryhma on hyvin yleinen, ja yhdeksi syyksi
on esitetty perustajavaikutusta, jossa viestd polveutuu pienestd ithmismaa-
rastd. Toiseksi selitykseksi on tarjottu eurooppalaisten 16ytoretkia seuran-
neiden epidemioiden aiheuttamaa véeston pienenemista. Tutkimuksessa,
jossa veriryhma méaritettiin viideltatoista muinaiselta amerikkalaiselta
yksilolta, kallistuttiin aineiston pienuudesta huolimatta perustajavaiku-
tuksen puoleen.’*® Mydhemmissa lagjemmissa geenitutkimuksissa teoria
perustajavaikutuksesta on saanut tukea, silli Amerikan alkuperiiskansojen
on todettu polveutuvan suhteellisen pienesti populaatiosta, joskin useam-
masta asutusaallosta.>r

Veriryhmien yleisyyteen ovat vaikuttaneet myds ymparistotekijat. Esi-
merkiksi O-veriryhman alhainen esiintyvyys Gangesin suistossa johtuu to-
dennikoisesti vuosisatojen ajan alueella endeemiseni esiintyneesti kole-
rasta. O-veriryhmé on liitetty suurempaan alttiuteen sairastua vakavaan
koleraan, joten alueella, jolla tautia on esiintynyt runsaasti, ovat yleistyneet
lievempiin oireisiin liittyvit geenimuodot.>*

Vaikka veriryhmien tarkastelu voi sopia tiettyihin vdestdtason kysymyk-
siin, on veriryhmien informaatioarvo yksilotasolla vihdisempi. Arkeologisten
veriryhmien huomioiminen voisi kuitenkin mahdollisesti toimia kiinnosta-
vana lisdtietona geneettisten sukulaisuuksien ja varsinkin lahisukulaisuuk-
sien tutkimuksessa. Kaksi A-veriryhmaén kuuluvaa vanhempaa ei voi saada
B-veriryhmiin kuuluvaa jalkeldistd ja toisinpdin. Sen sijaan O-veriryhméan

kuuluva lapsi on periaatteessa molemmissa tapauksissa mahdollinen, sill4

359 Condemi et al. 2021

360 Halverson & Bolnick 2008
361 esim. Reich et al. 2012

362 Harris & LaRocque 2016
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Aidin alleelit

Alleelit:  Veriryhma:
AA—- A
- AA AA, Ao AA, AB AB AB, Ao Ao Ao - A
AB - AB
AA, Ao, AR, AB AB, Ao,
. Qa0 0o Ao, Bo GAED Bo, oo 60,00 BB o 4 B
AA, AB AA, AB AB, A Bo - B
s AB, 5 AB, , RO,
AA, AB Ao, Bo BB AB, BB BB, Bo Ao, Bo 00 - 0
- AB AB,Bo  AB,BB BB 8B, Bo Bo
AB,Ao,  AB,Ao BB, Bo,
.E. AB, Ao BG oo BB, Bo BB, Bo e Bo, oo
T
2
=
,§ Ao Ao, 00 Ao, Bo Bo Bo, 00 00

Jélkeldisen mahdolliset alleelit

Kuva 6.4. Veriryhmien periytyminen. Ylarivissd on esitetty aidin, vasemmalla isdn, ja
vaaleammissa ruuduissa jalkeldisen mahdollinen alleeliyhdistelma. Oikealla kunkin
alleeliyhdistelmén aikaansaama veriryhma. Kuva: Ulla Nordfors.

O-veriryhmi periytyy resessiivisesti. Jos kumpikin vanhempi on O-veriryh-
mé4, he eivit voi saada lasta, jolla on veriryhmi A B, tai AB (kuva 6.4).

Kuvitellaan hypoteettinen tilanne: Arkeologisesta aineistosta tunniste-
taan kolme yksilod, nainen, mies ja mies, jotka ovat kaikki toisilleen ensim-
maéisen asteen sukulaisia eli vanhempia (is4 tai 4iti), tdyssisaruksia (veli tai
sisar) tai lapsia. Nainen on O-veriryhmid, mies A-veriryhmié ja toinen mies
O-veriryhmai. Veriryhmien perusteella A-veriryhméin kuuluva mies ei ai-
nakaan voi olla O-veriryhméan kuuluvien yhteinen lapsi, mutta hén voi olla
kummankin O-veriryvhmaén kuuluvan veli tai is4 tai jommankumman poika.

Kovin yksinkertaista veriryhmien maarittdminen muinais-DNA-datasta
eiole,javain muutamalta Suomesta [6ytyneeltd arkeologiselta yksiloltd on
pystytty geneettisesti méidrittimain todennikoinen veriryhmé (taulukko
6.1). Veriryhmié ei myoskaén tarvita sukulaisuuden méaarittdmisessa, silla
DNA-tasolla se kdy helpommin muiden lokusten perusteella (ks. luku s).
Tastd syystd veriryhmilld ei ole kdytannossd merkitystd arkeologisten yksi-
16iden sukulaisuuksien tutkimuksessa.
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Ulkonakoon vaikuttavat ominaisuudet

Hiusten, silmien tai ihon ominaisuuksien méarittiminen DNA:sta ei ole ko-
vin yksinkertaista, silla niihin vaikuttavat useat eri geenit. Esimerkiksi ihon
vérisdvyyn vaikuttaa ainakin 169 eri geenimuotoa.’® DNA:n pohjalta tehtévat
ulkonéképiirteiden maaritykset perustuvat pitkilti todennékoisyyslasken-
taan ja tilastollisiin p4atelmiin siitd, minkélaiset geenimuodot aiheuttavat
tietynlaisia piirteitd nyky-yksiloissa ja -vdestoissd.»*+ Forensisessa eli rikos-
teknisessd tutkimuksessa mahdollisen rikoksentekijin tai tuntemattomaksi
jdaneen uhrin ulkonakoon liittyvat tiedot voivat olla tirkeitd, joten forensisen
DNA-analyysin avuksi on kehitetty niin sanottu HlrisPlex-maéritystydkalu.3%
Sen avulla DNA-datasta voi tarkastella erilaisia pigmentaatioon liittyvid ge-
neettisii markkereita, jotka ennustavat henkilén todennékéisimman silmien
ja hiusten virin. Vaikka HIrisPlex on kehitetty nykyvaestojen pohjalta, sen
avulla on mahdollista selvittaa yksildiden ulkonikson vaikuttavia ominai-
suuksia myos muinais-DNA:sta. Yksityiskohtaista tietoa tai sdvyeroja menetel-
ma ei kuitenkaan paljasta (ks. kuva 6.7).3¢ Koska muinaisten ihmisyksildiden
hiusten ja silmien sévyjen geneettiseen médrittimiseen liittyy runsaasti epa-
varmuustekijoitd, on vérityksestd kertoviin geneettisiin tuloksiin suhtaudut-
tava 14hinné suuntaa-antavina mahdollisuuksina.

Hiusten ja ihon vdri muodostuu pigmenteistd, joiden méardén ja vaih-
teluun vaikuttavat useat eri geenit. Yksi naistd on MC1R-geeni, joka ohjaa
melanokortiini 1-reseptoriksi kutsutun proteiinin valmistusta. TAm4 resep-
tori vaikuttaa melanosyytteihin, jotka ovat melaniiniksi kutsutun pigmentin
tuotantoon erikoistuneita soluja. Melanosyytit tuottavat melaniinista kahta
muotoa, eumelaniinia ja feomelaniinia, joiden suhteelliset marat vaikutta-
vat sekd hiusten ettd ihon viriin. Ruskeissa ja mustissa hiuksissa on paljon
eumelaniinia, joka tummentaa hiusten virid. Tietyt MC1R-geenin muun-
nokset saavat melanosyytit tuottamaan péadasiassa feomelaniinia, joka saa

aikaan punaiset tai vaaleat hiukset ja vaalean ihonvarin.»” EDAR-geenin

363 Bajpaietal. 2023

364 Salmela 2024

365 Walsh et al. 2013

366 Esimerkiksi tulos "todennikoisesti vaaleahiuksinen” voi tarkoittaa miti tahansa
tummanvaaleasta maantienharmaaseen, oljenvaaleaan ja hyvin vaaleaan.

367 esim. Valverde et al. 1995; Rees 2001
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Kuva 6.5. Hollolan Kirkkailanmaen
hyvin séilyneet hiukset haudasta 1/1978.
Hiukset ovat alun perin olleet todennakéi-
sesti tummemmat, ja ne ovat muuttuneet
punertaviksi tafonomisten prosessien
seurauksena. Kuva: Ulla Nordfors.

Kuva 6.6. Mikroskooppikuva
Nousiaisten Myllymaéen ristiretkiaikai-
sessa haudassa 3 sdilyneistd hiuksista,
joissa nakyy tummempia ja vaaleampia
savyjd. Arkeologisten hiusten muuttu-
minen vaaleiksi tai punertaviksi johtuu
luonnollisista kuolemanjalkeisistd
prosesseista. Kuva: Ulla Nordfors.
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tietty muoto saa puolestaan aikaan paksut hiukset,* ja erdilld muilla gee-
neilld on vaikutusta sithen, ovatko hiukset suorat vai kiharat.

Toisinaan arkeologien tutkimissa haudoissa on sailynyt hiuksia. Sailymi-
nen voi tapahtua esimerkiksi hiusten ollessa kosketuksissa pronssiesineisiin,
joiden kuparisuolat estavat hajottajamikrobien toimintaa. Hollolan Kirkkai-
lanméestd vuonna 1978 tutkitusta 11oo-luvulle ajoittuvasta haudasta 1 16ytyi
niin hyvin séilyneet hiukset, ettd niistd voitiin paételld vainajan hiustyyli:
takaraivolle kierretty solmukampaus (kuva 6.5). Koska pdin laheisyydes-
sd ei ollut pronssiesineitd, oli sdilymiseen mahdollisesti vaikuttanut arkun
pohjan tukipuun puulaji, jolla arveltiin olleen sdilyttavid ominaisuuksia >
Vastaavia hiusloytojd on sittemmin tehty myds Vaalan Manamansalon
1500-luvulle ajoittuvalta hautausmaalta ja Kaarinan Ravattulan Ristiméen
myohdisrautakautisesta kalmistosta.’” Arkeologisten hiusten perusteella
ei kuitenkaan yleensi voi tehdé pditelmia hiusten alkuperdisestd virista,
silld useimmissa hautausolosuhteissa eumelaniini alkaa havita. Samalla
feomelaniinin vaikutus voimistuu ja hiusten viri muuttuu, tavallisesti vaa-
lenemalla tai muuttumalla punertavaksi (kuva 6.6).3” Téstd syysta arkeo-
logiset vainajat saattavat vaikuttaa vaaleammilta kuin he todellisuudessa
ovatolleet, tai jopa virheellisesti punatukkaisilta. Palkdneen rauniokirkolla
vuonna 2022 tutkitun haudan 7 vainajalla oli kuitenkin punatukkaisilla ylei-
sid geenimuotoja. Tam4 1200-luvulla eldnyt mies on ensimméinen suoma-
lainen arkeologinen yksild, joka on DNA:nsa perusteella ollut jo eldessdan
aidosti punatukkainen.

Thmisten silmien viri vaihtelee ruskean, vihredn, sinisen ja harmaan eri
sévyissd. Silmien vériin vaikuttavat muun muassa OCA2-ja HERC2-geenit.
OCA2-geeni ohjaa sellaisen proteiinin tuotantoa, joka vaikuttaa silmén vari-
kalvon eli iiriksen melaniinin tyyppiin ja méaraan, kun taas HERC2-geeni
vaikuttaa OCA2-geenin toimintaan.’” Erilaiset melaniinityyppien ja -méi-
rien yhdistelmét saavat aikaan erilaisia silmien vareja: ruskeissa silmissa on
enemman eumelaniinia, sinisissa silmissd on vihan melaniinia, ja vihreét sil-

mat syntyvit melaniinityyppien ja-méairien monimutkaisista yhdistelmista.

368 Fujimoto et al. 2008

369 Hirviluoto 1986: 40

370 Laulumaa 1994: 53; Riikonen & Ruohonen 2021
371 Aufderheide 2003: 342

372 esim. White & Rabago-Smith 2011
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Ulkonakoon liittyvien geenien tulkinta ei ole yksinkertaista, mutta nii-
den perusteella voi esittd4 joitakin arvioita. Toppolanméden haudan 3/1937
(kuva 6.2) miehelld oli todennikoisesti suorat, vaaleat hiukset ja siniset sil-
mat. Saman kalmiston kolmoishautaan 2/1936 oli haudattu nuori nainen,
nuori mies ja vanhempi nainen, joilla kaikilla on todennékéisesti ollut vaa-
leat hiukset. Kolmoishaudan mies kantoi EDAR-geenin muotoa, joka saa
aikaan paksut hiukset. Toppolanméen naisten silmét ovat luultavasti olleet
siniset, mutta koska kolmoishaudan miehelld on seké siniseen ettd ruskeaan
variin yhdistettyja geenimuotoja, hdnen silménsé ovat voineet olla vihreit.

Hiitolan Kalmistom&en hautaan 13 laskettu nuori nainen oli geeniensa
perusteella todennékoisesti tummapiirteinen (kuva 6.2). Hinella on tum-
miin hiuksiin, ruskeisiin silmiin ja keskitummaan ihonviriin yhdistettyja
geenimuotoja. Tummia hiuksia oli my6s sdilynyt haudassa olleiden ohimo-
korujen yhteydessi.’» Myos Palkaneen Ristidnmaieltd tunnetaan lapsi, jolla
oli mustiin hiuksiin ja ruskeisiin silmiin liitettyja geenimuotoja.”* Kuusa-
mon Kitkan Lehtoniemen saamelaishaudan vainajalla puolestaan oli to-
dennikéisesti tummat hiukset ja siniset silmat.»” Hattulan Ruskeenkérjen
viikinkiaikainen nainen oli todennikaoisesti vaaleahiuksinen ja -silméinen.
Euran Luistarin haudan 404 naisella taas oli todennikoisesti siniset silmit,
vaaleat kiharat hiukset ja pisamia sekd mahdollisesti nipukaton korvalehti
(kuva 6.2).

Monia saattaa kiehtoa ajatus siitd, miltd menneisyydessa elaneet ihmiset
néyttivat. Tastd syystd ulkonakoon liittyvat ominaisuudet sopivat hyodyn-
nettivaksi arkeologian ja arkeogenetiikan popularisoinnissa esimerkiksi
museondyttelyissd tai kasvoennallistuksissa. Kasvoennallistukset laaditaan
hyvin sdilyneiden kasvojen luiden pohjalta, ja ne perustuvat tarkkaan tie-
tamykseen i4n, sukupuolen ja luuston yksityiskohtien vaikutuksesta peh-
mytkudosten sijaintiin ja paksuuteen. Luiden pohjalta on mahdollista antaa
kasvoille muoto, kun taas DNA antaa viitteitd ihon, hiusten ja silmien viri-
sévystd ja muista ulkonakoon vaikuttavista geneettisista piirteista.

Suomalaiset luuldydoét ovat usein niin huonosti siilyneitd, ettd ennal-

listusten laatiminen on onnistunut vain muutamissa tapauksissa, esimer-

373 Laakso & Belskiy 2018: 71
374 Nordfors et al. tulossa
375 Peltola et al. tulossa
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Kuva 6.7. Kasvoennallistus Sipoon Eestiluodolle 1500—1600-luvulla haudatusta nuoresta
miehestd ja Palkdneen rauniokirkolle 1600-luvulla haudatusta naisesta. Ennallistukset on
kallon luiden pohjalta laatinut forensinen koulutuksen saanut ammattilainen, ja niissd
on huomioitu muinais-DNA-analyysin tuottama tieto ihon, silmien ja hiusten geneetti-
sistd ominaisuuksista. Molemmilla yksiléilld on ollut DNA:n perusteella vaaleat hiukset,
mutta taysin tarkkaa savy ei kuitenkaan ole mahdollista méaarittad. Kuvat: Hew Morrison.

kiksi Sipoon Eestiluodon 1500-1600-luvulle ajoittuvista luista ja Palkaneen
rauniokirkolle 160o-luvulla haudatun naisen luista. Sipoon ulkosaaristos-
sa sijaitsevalta kallioiselta Eestiluodolta 1960-luvulla roykkiosta loytyneet
ihmisluut kuuluvat luuanalyysin mukaan nuorelle miehelle,>¢ jolla oli
DNA:n perusteella todennakoisesti vaaleat hiukset sekd mahdollisesti
vihertdvit silmit ja pisamia (kuva 6.7). Pilkidneen rauniokirkon haudan
11/2022 naisella taas oli DNA:n perusteella todennékdisesti vaaleat hiukset
ja siniset silmat (kuva 6.7). DNA-tutkimus kehittyy jatkuvasti, ja jo nyt tunne-
taan useita kasvojen luuston muotoon liittyvid geeneja.s” Tulevaisuudessa
saattaakin olla mahdollista ennustaa henkilén kasvojen muotoa ja siten
ulkonidkod pelkin DNA-tiedon perusteella my6s silloin, kun kasvojen luut

eivit ole sdilyneet.

376 Salo 2019
377 Crouch et al. 2017; Zhang et al. 2022; Tozzo et al. 2021; Li et al. 2023; Naqvi et al. 2021

167



https://doi.org/10.21435/t1.298

Henkilokohtaisen arkeogenetiikan haasteita

Tiedot ihmisten henkildkohtaisista geneettisistd ominaisuuksista ovat tois-
taiseksi epitdydellisid ja kuriositeetinomaisia, eiki niiden tieteellinen mer-
kitys ole valttamatta suuri. Tutkijoiden arkipdivaisend pitimalla tiedolla
voi kuitenkin olla suuri merkitys tieteen popularisoinnissa. Museonéyt-
telyssd esilld olevat kasvoennallistukset ja menneisyyden yksildiden hen-
kilokohtaiset ominaisuudet voivat korostaa inhimillista ldhestymistapaa
menneisyyteen. On kuitenkin tirkead tunnistaa tulkintoihin liittyva epa-
varmuus sekd erityisesti populaarikontekstissa yksinkertaistamisesta johtu-
va ylitulkinnan riski. Moniin geneettisiin ominaisuuksiin liittyy runsaasti
epavarmuustekijoité, eikd niistd aina voi tehda suoraviivaisia johtopaé-
toksid. Epavarmuus ei kuitenkaan tarkoita sitd, ettd tieto olisi epaluotetta-
vaa — pdinvastoin, avoin epdvarmuuden tunnistaminen on olennainen osa
luotettavaa tutkimusta. Jos painopiste kuitenkin siirtyy liiaksi geneettiseen
periméin, seurauksena voi olla tulkintakehys, jossa biologiset ominaisuu-
det nousevat hallitsevaan asemaan sosiaalisen ja kulttuurisen kontekstin
kustannuksella.

Museoissa ja muissa yleistajuisissa yhteyksissa yksilollisen ja samaistu-
mista tukevan tiedon esittiminen voidaan kuitenkin ndhda eettisesti pe-
rusteltuna. Esittdmélla menneisyyden ihmiset henkildina - ei vain osana
laajoja historiallisia kehityskulkuja tai aikajanoja - yleisolle tarjoutuu mah-
dollisuus emotionaaliseen kohtaamiseen menneisyyden kanssa. Yksiloihin
keskittyva arkeogeneettinen ldhestymistapa on usein kohdistunut historial-
lisesti tunnettuihin henkiléihin ¥ mutta menetelmalld on suurta potentiaa-
lia myos sellaisten yksiloiden tutkimuksessa, joista ei ole sdilynyt kirjallisia
ldhteita. Henkilokohtainen ldhestymistapa voi syventad ymmarrysta siitd,
ettd historia koostuu todellisista ihmisisti ja heidan ainutkertaisista koke-
muksistaan.

Jos henkilokohtaisen geneettisen tiedon tuottamisen todetaan olevan
relevanttia arkeogeneettisessd hankkeessa, ongelmaksi voi kuitenkin muo-
dostua muinais-DNA:n huono sdilyminen: pitkille hajonneessa DNA:ssa

ei vilttdmatta ole endi jiljelld sellaisia perimén kohtia, joista voisi saada

378 esim. Stenton et al. 2017; Olasz et al. 2019; Du et al. 2024
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selville yksilon ominaisuuksista kertovaa tietoa. Yksilétason tiedon tuotta-
minen on myos resurssikysymys, silla geneettiset tutkimukset eivit yleensd
tahtad henkilokohtaisten ominaisuuksien selvittdmiseen, ja ty® voi olla ai-
kaavievii. Siksi haasteeksi voi jadd4 se, kenen tehtdvi tiedon tuottaminen
on arkeogeneettisissd tutkimushankkeissa ja missi yhteydessa ja milloin
tietoa lopulta sovelletaan tai kdytetdin, jos tieteelliset julkaisut eivit ole
siitd kiinnostuneita. Yksildiden ja laajempien ilmididen tarkastelu voivat
kuitenkin tdydentaa toisiaan ja auttaa rakentamaan moniulotteisempaa

kuvaa menneisyydesti.
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monitieteista arkeologista tutkimusta
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erveyden ja sairauden arkeologinen tutkimus lahtee liikkeelle tervey-

den, sairauden ja taudin médrittelysta. Taudin ja sairauden késitteet
ovat toisinaan paillekkiisid, mutta useimmiten taudeilla viitataan tarttu-
viin tauteihin, kun taas sairaudet voivat olla muita elimiston tai psyyken
toiminnan poikkeavuuksia (pois lukien kansantaudit). Sairaus voi myos
olla perinnéllinen, toisin kuin tauti. Terveys puolestaan on laajempi kisite,
joka pitad sisalldan erilaisia yksilon hyvinvointiin liittyvia tekijoita. Esimer-
kiksi nalanhadén aikana henkilon terveys saattaa karsid, vaikka hanelld ei
olisikaan sairauksia tai tauteja.

Arkeologisella tutkimuksella voidaan tavoittaa vain vihan yksilon koko-
naisterveydestd. Tautien ja perinnollisten sairauksien tutkimuksella voidaan
kuitenkin ldhesty4 sitd, millainen oli menneisyyden ihmisen terveyden-
tila, minkalaisista vaivoista hdn kirsi, ja millaiset tekijat vaikuttivat hinen
hyvinvointiinsa. Arkeologinen tutkimus voi keskittyd myos selvittiméain
tautikuolemien vaikutusta yhteisdssa, kuinka sairauksiin reagoitiin, miten
yhteisé huolehti sairaista tai vammaisista jasenistdan tai millaista elamaa
ihmisen oli mahdollista el44 erilaisten terveyshuolien kanssa kulloisessakin

ajassa, paikassa tai kulttuurisessa ympéristossd. Merkittévi 1dhde naiden
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Kuva 7.1. Mahdollisesti
puutostaudeista kerto-
vaa reikdisyytta, cribra
orbitaliaa, Palkineen

rauniokirkon haudan

16/2022 vainajan silma-
kuopassa. Kuva:
Ulla Nordfors.

asioiden selvittimiseen on luuaineisto. Se voi kertoa pitkdén sairastetuista
taudeista, sairauksista, synnynndisistd epdmuodostumista sekd onnetto-
muuksien ja vikivallan aiheuttamista vammoista. Esimerkiksi pitkittynyt
nédlanhatd, yksipuolinen ravinto tai erilaiset sairaudet saattavat nakya paa-
kallon silmékuopissa reikaisyytend tai huokoisuutena, jota kutsutaan cribra
orbitaliaksi (kuva 7.1).5 Varhaislapsuudessa koettu fyysinen stressi, kuten
ravinnon puute tai vakava infektio, voi puolestaan nikya hammaskiilteen
kehityshairiéni, niin sanottuna kiillehypoplasiana. ;s

Luusto ei kuitenkaan kerro kaikkea ihmisen terveydestd. Monet tartun-
tataudit, kuten rutto tai malaria, saattavat tappaa niin nopeasti, ettd niista
eijaid merkkeja luihin.»* Joskus téllaiset taudit voidaan 16ytaa etsiméalla vai-
najasta otetusta DNA-ndytteestd taudinaiheuttajien perimad. Myds nalkain
voi kuolla niin nopeasti, ettei luustoon ehdi jaidméan havaittavia merkkeja.
Niin ollen arkeologiset yksilot, joiden hampaissa on havaittavissa kiillehy-
poplasiaa, edustavat hankalista ajoista selviytyjid. Pitkall4 aikavalilld nima

379 esim. Rivera & Lahr 2017
380 Lewis & Roberts 1998
381 Roberts & Ingham 2008
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selviytyjit ovat voineet olla terveempid ja vastustuskykyisempia kuin ne,
jotka menehtyivit ennen luumuutosten muodostumista. Siksi niin kutsuttu
kuolleiden populaatio ei koskaan taysin vastaa sitd, millainen elédvi yhteiso
on ollut. Tutkittaessa arkeologisesta aineistosta esimerkiksi lapsia tutki-
musaineistona ovat yleensi lapsuudessa kuolleet yksilot, vaikka jokainen
aikuisena kuollut on my6s ollut lapsi. Ilmiosta kdytetdan arkeologiassa ni-
mitysta osteologinen paradoksi.>*>

Thmisjaannodsten tutkimus vaatii aina eettisten nakokohtien huomioi-
mista. Sen lisdksi, ettd arkeologisten yksildiden tutkimukseen liittyy aina
kysymyksia hautoihin ja ihmisjadnnoksiin kajoamisen oikeutuksesta sekd
ihmisyyden kunnioittamisesta,* on terveyshistorian tutkimuksessa muka-
na omia erityiskysymyksia. Tietyt taudit ja sairaudet, kuten seksitaudit ja
mielenterveysongelmat, ovat yha usein leimaavia ja niihin suhtaudutaan
eri kulttuureissa eri tavoin.®* Etenkin historiallisen ajan arkeologisten yk-
sildiden henkilollisyys saattaa olla tiedossa tai selvitettavissd * joten tut-
kimuksessa voi heritd kysymyksid yksilon nimeamisen tarpeellisuudesta
sekd siitd, miten hanestd puhutaan2* Lain mukaan elossa olevien ihmisten
terveystiedot ovat arkaluontoista tietoa, mutta henkilotietolakia ei sovelleta
1800-luvulla ja titd aiemmin eldneisiin ihmisiin.»*” Historiallisen henkilon
nimedméittomaiksi jattiminen esimerkiksi sairauden vuoksi voi myos edis-
tdd nikemystd, jonka mukaan jokin tietty sairaus on hévettivi ja tabun-
omainen.?® Eettisiin kysymyksiin ei useinkaan ole olemassa suoraviivaisia
ja yhdenmukaisia vastauksia, vaan tutkijat tasapainottelevat erilaisten na-
kemysten vililla ja tekevat ratkaisunsa tapauskohtaisesti.

Oma haasteensa on tautihistoriallisen tutkimuksen dokumentoinnissa
ja julkaisussa. Miten esimerkiksi valokuva-aineiston kanssa menetelldin?
Osa terveysongelmista, kuten lepra, pitkille edennyt syfilis, tai jotkin kro-
mosomipoikkeavuudet voivat aiheuttaa luustossa nikyvid poikkeamia.

382 Wood et al. 1992

383 esim. Sayer 2010; Wagner et al. 2020; Mytum 2021. Toisaalta keskustelua on kiyty
my®ds siitd, onko vainajalla oikeuksia, ks. esim. Wilkinson 2002; Sayer 2017: 21.

384 esim. Keusch et al. 2006; Stangl et al. 2019

385 Vainio-Korhonen 2017; Moilanen 2021a

386 Scarre 2003; Tagesson 2015; Tarlow 2015; Mytum 2021

387 Ks. aiheesta tarkemmin Vainio-Korhonen 2017

388 Vrt. Salmela 2017, jossa keskustellaan itsemurhan tehneiden historiallisten yksiloi-
den nimedmisen oikeutuksesta.

176



https://doi.org/10.21435/t1.298

Tallaiset poikkeamat ovat usein kiehtoneet ihmisié, ja niitd on voitu esi-
telld jopa museoissa shokeeraavaan tai kauhistelevaan savyyn.»® Jokaisen
arkeologisen luuléydon taustalla on kuitenkin todellinen ihminen, jonka
terveyshaasteet ovat olleet osa hianen eliméénsi. Sairauksien merkkien va-
lokuvaaminen jajulkaisu ovat valttimittomia osia eettisesti kestavaa arkeo-
logiaa ja dokumentoitua tieteentekemistd. Kuvien esittdmisen tuleekin aina
palvella paitsi tutkimusta myds menneisyyden ihmisid tuomalla esiin hei-
dén ddnensd ja tarinansa. Lisddmailld ymmérrysti terveyden moninaisesta
historiasta tutkimus voi osaltaan auttaa rikkomaan tabuja ja siten parantaa

keskustelua myos nykyisten terveysongelmien ymparilla.

Taudinaiheuttajien muinais-DNA-tutkimus

Arkeologiset menetelmat kertovat eri tavoin menneisyyden ihmisten ja yh-
teisdjen eldimastd, mutta eivit valttimatti suoraan sitd, mihin tautiin hen-
kil on mahdollisesti menehtynyt. Muinais-DNA-tutkimuksella voidaan
kuitenkin tunnistaa tiettyjd taudinaiheuttajia tai perinnollisia tekijoité, jotka
ovat mahdollisesti vaikuttaneet ihmisten terveydentilaan. Hyddyntamall4
useita erilaisia tieteenaloja ja menetelmia kuva menneisyydesti tiydentyy
ja monipuolistuu.

Kun arkeologisesta aineistosta halutaan tutkia tauteja muinais-DNA:n
avulla, keskitytddn ihmisperiméan sijaan patogeenien eli taudinaiheuttajien
perimén etsimiseen. Useimmissa tapauksissa tim4 tarkoittaa tutkimusta,
jossa luustosta pyritdan 1oytdmaan jalkia taudinaiheuttajan DNA:sta. Koska
tietyt sairaudet, esimerkiksi lepra ja syfilis, jattavat pitkittyessdan luustoon
tunnistettavia jalkia, voivat luumuutokset auttaa paattimaian, mista koh-
dasta muinais-DNA-ndyte kannattaa ottaa ja kannattaako néytteesta etsid
jotakin tiettyd taudinaiheuttajaa.

Luiden lisaksi taudinaiheuttajien perimai on mahdollista tutkia myos
muumioituneesta kudoksesta ja hammaskivestd. Muinaisten patogeenien
DNA-tutkimuksessa vaikuttavat kuitenkin pddosin samat haasteet kuin

ihmisten perimai tutkittaessa: myos taudinaiheuttajan DNA hajoaa ajan

389 Bates 2006; 2008; Tarlow 2016
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ja ymparistotekijoiden vaikutuksesta, jolloin sen havaitsemisesta tulee
vaikeampaa. Toinen haaste on perimin konkreettinen maara. Esimerkik-
si ihmisluu on jo lahtokohtaisesti sisdltdnyt enemman ihmisyksilon kuin
hanessa elavien taudinaiheuttajien perimad. Taudinaiheuttajan perimin
16ytyminen arkeologisesta aineistosta ei myoskdan automaattisesti merkitse,
ettd kyseessd olisi yksilon kuolinsyy. Joidenkin tautien kanssa on saatet-
tu eldd pitkidkin aikoja. Vastaavasti taudinaiheuttajan DNA:n puuttumi-
nen naytteestd ei sulje pois mahdollisuutta, ettd henkild olisi ollut sairas.
Esimerkiksi kaikista ruttoon yhdistetyistd joukkohaudoista ei ole pystytty
eristimain Yersinia pestis -bakteerin DNA:ta, mika voi johtua esimerkiksi
huonosta sdilyvyydestd, eiki siitd, ettei tauti olisi ollut ldsnd.»° Patogeenien
DNA-tutkimusta hankaloittaa myos se, ettd jotkin taudinaiheuttajat muis-
tuttavat geneettisesti maaperassi el4vid harmittomia mikrobeja. Esimerkiksi
tuberkuloosia aiheuttava Mycobacterium tuberculosis voidaan kuitenkin
erottaa maaperdn mykobakteereista DNA-tutkimuksella, jos ndytteen si-
siltdima DNA on sdilynyt riittdvan hyvin.»"

Tartuntatautien tutkimuksessa suuri haaste ovat virukset. Monien virus-
ten perimi koostuu DNA:ta yksinkertaisemmasta ja hajoamiselle herkem-
méstd RNA:sta. Koska aika ja olosuhteet tuhoavat RNA:n nopeammin, on
RNA:n [8ytdminen arkeologisesta aineistosta DNA:ta vaikeampaa. Taman
vuoksi muinaisten taudinaiheuttajien tutkimuksessa korostuvat bakteerit
ja DNA-virukset, kuten isorokon aiheuttava variola-virus.*> Toistaiseksi vi-
rustutkimuksen haasteet rajaavatkin pois merkittdvan osan tautihistoriaa,
silld esimerkiksi monet hengitystieinfektiot ovat usein RNA-virusten aiheut-
tamia. Nama virukset voivat aiheuttaa vakavia epidemioita, kuten vuosina
1918-1920 Euroopassa kymmenia miljoonia ihmisi tappanut espanjantauti
(influenssavirus A, alatyyppid HIN1)* ja 2020-luvun koronapandemia (ko-
ronavirus SARS-CoV-2) osoittavat.

Arkeologisessa aineistossa yksi merkki tartuntatautien aiheuttamasta
kohonneesta kuolleisuudesta on joukkohautojen lisdédntyminen. Esihisto-

riallisten hautausten tapauksessa joukkohaudat saattavat tarkoittaa vain

390 Esim.Haensch et al. 2010; Cessford et al. 2021
391 Gaeta 2021

392 esim. Duggan et al. 2016; Mithlemann et al. 2020
393 Tumpey et al. 2005
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muutamien yksiloiden laskemista samaan hautaan, mitd tapahtui esimer-
kiksi Suomessa 1100-luvun lopussa.®+ Toisaalta Euroopassa tehtyjen tut-
kimusten perusteella tiedetdin, ettd keskiajan ruttoepidemioissa ruttoon
kuolleita haudattiin myos tavallisiin yksittdishautoihin.>® Koska kaikki epi-
demiat eivat valttdmatta ndy arkeologisessa aineistossa, tuovat luonnontie-
teelliset menetelmat, kuten bakteerien muinais-DNA-tutkimus tai elididen
tuottamien proteiinien tutkimukseen keskittyva paleoproteomiikka (luku
11), lisd4 tietoa epidemioista ja niiden vaikutuksista menneisyyden yhtei-

s6ihin.

Tarttuvat taudit

Peloponnesolaissodan aikaan 430-luvulla eaa. Ateenaan levinnyt kulkutauti
aiheutti neljin vuoden aikana useita tavallista korkeamman kuolleisuuden
ajanjaksoja. Arvioiden mukaan tauti surmasi vihintdan kymmenidtuhansia
ihmisid. Vaikka epidemiasta puhutaan ”"Ateenan ruttona”, sen aiheuttajaa
ei tunneta. Epidemiasta on sdilynyt aikalaishistorioitsijan Thukydideen ku-
vaus, jonka mukaan tauti saapui Etiopiasta Egyptin ja Libyan kautta leviten
Vilimeren ympdristdon. Tauti oli tuntematon ldakareille ja niin vakava ja
tappava, ettei kukaan muistanut vastaavaa. Sairaiden kanssa tekemisissd ol-
leiden ladkarien kerrottiin kuolevan nopeasti, eikd kukaan tuntunut olevan
turvassa, silld surmansa saivat niin heikot kuin vahvatkin.

Thukydideen mukaan taudin oireina oli pdansirkyd, hengitystieoireita,
oksentelua, kramppeja, ripulia, ihottumaa ja muistinmenetyst, ja kuole-
ma tapahtui yleensa noin viikon kuluttua oireiden alkamisesta.»?¢ Kuvauk-
sen perusteella epidemian syyksi on ehdotettu muun muassa influenssaa,
pilkkukuumetta, lavantautia, ruttoa, isorokkoa ja tuhkarokkoa - jopa
ebolaa.»” Epidemian aiheuttajaa on pyritty etsimdin myds molekyylige-
netiikan avulla. Kerameikoksesta 1¢ytyneen, Peloponnesolaissotien aikaan

ajoittuvan joukkohaudan kolmesta vainajasta on onnistuttu eristimaan

394 Moilanen 2021b: 66

395 Cessford et al. 2021; Gutsmiedl-Schiimann 2018
396 Ferngren 2014: 48-49

397 mm. Cunha 2004; Littman 2009; Kazanjian 2015
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lavantautia aiheuttava bakteeri Salmonella enterica serovar Typhi»*® Koska
lavantauti on kuitenkin ollut Kreikassa endeeminen ja siten oletettavasti
aikalaisille tuttu, ei monikaan tutkija pida sitd todennakoisend Ateenan
ruton aiheuttajana.?® Vaikuttaakin siltd, ettd Thukydideen kuvaus ei ole
tarpeeksi tarkka taudin tunnistamiseen.

Rutto on sanana pitkdin ollut yleisnimitys tartuntataudille, mutta ny-
kyisin silld viitataan nimenomaan Yersinia pestis -bakteerin aiheuttamaan
tautiin. Taudin tyypillisin muoto, paiserutto, aiheuttaa korkeaa kuumetta
ja paiseita. Paiseruton eteneminen keuhkoihin tai verenkiertoon aiheuttaa
sekundaarisen keuhkoruton tai veriruton, jotka oireilevat verisend yskina,
verenmyrkytyksena tai nekrooseina eli kudoskuolemina erityisesti raajois-
sa. Rutolla on omaleimainen kulttuurinen asema tautien historiassa, ja sen
aiheuttamat epidemiat ovat olleet laajoja. Tauti onkin ollut kiinnostava
kohde myos muinais-DNA-tutkimukselle sen historiallisen ja kulttuurisen
merkityksen vuoksi.

Arkeologisista ihmisjaannoksistd tehdyt taudinaiheuttajien tutkimukset
ovat osoittaneet, ettd Y. pestis -bakteeria esiintyi Euraasiassa jo noin 5000
vuotta sitten kivi- ja pronssikauden taitteessa ilmeten todennikoisesti keuh-
koruttona.+° Bakteeria on l6ytynyt myos Virosta Sopen ja Kunilan nuora-
keraamisista (noin 2500-2300 eaa.) kalmistoista ja Ruotsista Frilsegirdenin
kaytavihaudasta (noin 3900-2100 eaa.).** Lihialueilta tehtyjen 16ytdjen
vuoksi on ehdotettu, ettd arkeologisen aineiston perusteella ilmeinen vies-
tokato Suomen alueella 4 900-4 300 vuotta sitten olisi ainakin osittain joh-
tunut rutosta.+> Toistaiseksi Suomesta ei kuitenkaan ole 16ydetty varmoja
esihistoriallisia todisteita Y. pestis -bakteerista.

Rutto on usein esiintynyt pitkdn ajan kuluessa pienempien epidemioi-
den ryppain4, kuten varhaiskeskiaikainen Justinianuksen rutto vuosina
541-767. Euroopassa vuosina 1347-1351 levinneeseen Mustana surmana
tunnettuun ruttoepidemiaan kuoli mahdollisesti jopa kolmannes Euroo-
pan vdestostd. Mustan surman vaikutukset tunnetaan melko hyvin kirjallis-

ten lahteiden ansiosta. Norjassa ja Tanskassa ruton on tulkittu tappaneen

398 Papagrigorakis et al. 2006

399 esim. Littman 2009; ks. my®s Ferngren 2014; Cohn 2018

400 Rasmussen et al. 2015; Spyrou et al. 2022

401 Rasmussen et al. 2015; Andrades Valtuefia et al. 2017; Rascovan et al. 2019
402 Saipio 2022
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1300-luvulla niin paljon vike4, ettd osa jii hautaamatta.+ Korkean kuol-
leisuuden vuoksijoidenkin ruotsalaisten hiippakuntien verotuotto viheni
puoleen vuoden 1350 jilkeen, ja Skaran hiippakunnassa vain 34 pappia
yhteensa viidestdsadasta selvisi epidemiasta.+4 Konkreettisia todisteita
ruton leviimisestd Suomen alueelle 1300-luvulla ei toistaiseksi ole, eikd
epidemian mahdollisia valillisia tai paikallisia vaikutuksia ole viela tutkit-
tu.+ Varmuudella rutto kuitenkin saapui Suomeen 1400-luvun lopussa.+¢
Vuonna 1495 Naantalin luostarin esimies kirjasi so ihmisen kuolleen rut-
toon kaupungissa, kun taas luostarin asukkaat sadstyivit taudilta.+’ Timan
jalkeen rutto vieraili Suomessa useasti, valilld vain muutamien vuosien vi-
lein. Viimeisessd epidemiassa vuosina 1710-1711 kuoli arvioiden mukaan
4000-10000 suomalaista.4?

Muinais-DNA-tutkimuksissa Y. pestis-bakteeria on 16ydetty muun muas-
sa keskiajan Englannista, Tanskasta, Saksasta ja Ranskasta.+? Ihmisten ja
Y. pestiksen periméan keskittyneiden tutkimusten mukaan 1300-luvulla rai-
vokkaasti levinnyt Musta surma sai alkunsa Keski-Aasian aroilta.#"° DNA-
tutkimusten ansiosta tiedetddn myos, ettd Mustan surman aikaansaama
korkea kuolleisuus edisti tiettyjen immuunipuolustukseen liittyvien gee-
nien yleistymistd Euroopassa. Sen vuoksi kuolleisuus oli matalampi Mustaa
surmaa seuranneissa ruttoepidemioissa.+™

Toinen muinais-DNA-tutkimuksin runsaasti tutkittu tauti on lepra, jon-
ka vanhempi nimitys on spitaali. Lepraan on liittynyt Euroopassa voimakas
stigma, ja sairastuneet on tyypillisesti eristetty muusta yhteisdsta. Iho-oireet
ovat olleet nakyvd merkki sairaudesta, vaikka lievin lepran aiheuttamat
ihomuutokset on mahdollista sekoittaa esimerkiksi psoriasikseen, vaa-

pukkasyylatautiin, kupan iho-oireisiin tai muihin ihotauteihin (kuva 7.2).

403 Kallioinen 2005: 30

404 Kallioinen 2005: 31

405 ks. Moilanen & Paasikivi 2022

406 Ilmoni 1846: 229, 247, Kallioinen 1998

407 Kallioinen 2005: 34

408 Kallioinen 2005: 36

409 Eaton et al. 2023. Omassa hankkeessamme olemme ottaneet nédytteen Porvoosta
loytyneista ihmisjaédnnoksistd, jotka perimétiedon mukaan saattaisivat liittyd
ruttoepidemiaan. Néytteet ovat téita kirjoittaessa kuitenkin vasta matkalla labo-
ratorioon.

410 Spyrou et al. 2022

411 Klunk et al. 2022
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Kuva 7.2. A. Tardieun
kaiverrus 1800-luvun
alusta kuvaa lepraan
sairastunutta islantilaista
miestd ja timan kasvoissa
nékyvid iho-oireita. Kuva:
Wellcome Collection.

LEPREUX DI INLANDE:

Pitkittynyt ja vaikea lepra voi kuitenkin edeté iho-oireista vakaviin vau-
rioihin jajohtaa esimerkiksi sormien, varpaiden tai nendn menettdmiseen.
Lepran aiheuttavan Mycobacterium leprae -bakteerin evoluutiota on ollut
vaikea tutkia, silld bakteeria ei voi kasvattaa laboratorio-olosuhteissa.+>
Siksi arkeologiset néytteet ovat olleet avainasemassa tutkittaessa taudin-
aiheuttajan alkuperid, kehitystd ja leviamista. M. leprae -bakteeria on 10y-
detty esimerkiksi rroo-luvun vainajasta Ruotsin Sigtunasta sekd Tanskasta
ja Englannista, > mutta ei toistaiseksi Suomesta. Lepra on silti ensimméi-
nen tartuntatauti, josta Suomesta on kirjallisia lihteitd: vuonna 1355 Turun
tuomiokirkon Mustassakirjassa mainitaan leprasairaille tarkoitettu Turun
Pyhén Yrjdnan hospitaali.++

Huolimatta lepran aiheuttamista sosiaalisista ongelmista ei tauti itses-

sdan ole erityisen voimakkaasti tarttuva tai aiheuttanut voimakasta kuollei-

412 McMurray 1996
413 Schuenemann et al. 2013; Mendum et al. 2014
414 Kallioinen 2005: 43
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suutta.+” Tautia kuitenkin pelattiin niin paljon, ettd sairastuneille perustet-
tiin 1600-luvulla eri puolille Ruotsin valtakuntaa useita eristyksissi olevia
hospitaaleja. Suomen alueella kenties kuuluisin oli Seilin saarelle vuonna
1624 perustettu leprahospitaali.

Kolmas runsaasti tutkittu tauti on syfilis eli kuppa, joka levisi Euroopassa
laajasti 1500-luvulla. Vakiintuneen kasityksen mukaan kuppa levisi Ameri-
kasta Eurooppaan 1400-luvulla Kolumbuksen laivaston mukana, vaikkakin
jotkut tutkijat ovat kyseenalaistaneet taudin maantieteellisen alkuperin.+¢
Kuppa aiheutti 1700- ja 1800-luvuilla useita paikallisia epidemioita, ja yhé
nykyddnkin siithen sairastuu noin 200 suomalaista vuosittain.+7

Kirkko piti kuppaa rangaistuksena syntisesta elamést, ja tauti olikin
usein leimaava. Kupan aiheuttava Treponema pallidum -bakteeri levida
sukupuoliyhteydessi tai tartunnan saaneelta aidilté sikioon istukan kaut-
ta. Kuppaa vuosien ajan sairastaneella ihmisell4 tauti saattaa nakya keskus-
hermosto-oireina tai luumuutoksina. Siksi luuanalyysissd on mahdollista
tunnistaa pitkille edenneen kupan luustoon jattimat merkit, joista Tre-
ponema-bakteeria on mahdollista etsid molekulaarisin menetelmin. Taudin-
aiheuttajaa on l6ytynyt toistaiseksi kahdelta suomalaiselta arkeologiselta
yksiloltd. Toinen on aikuinen Turusta Pyhdn Hengen talon eli koyhain-
hospitaalin hautausmaalta 1500-luvulle ajoittuvasta haudasta, ja toinen on
lapsi Porvoon tuomiokirkon hautausmaalta 1700-luvulle ajoittuvasta hau-
dasta 28/2007.4® Porvoon keskosikaisend menehtynyt lapsi on kantanut eli-
mistdssddn Treponemaa, joka on todennakoisesti siirtynyt lapseen syfilistd
sairastaneen didin kautta. Bakteeri on todennékoisesti myotavaikuttanut lap-
sen varhaiseen kuolemaan joko kohdussa tai hyvin pian syntyman jilkeen.

Pilkdneen rauniokirkolle 1500-luvulla haudatun noin viisivuotiaan
lapsen luista (hauta 12/2022) on muinais-DNA-tutkimuksissa 16ytynyt Yer-
sinia enterocolitica -bakteeria,#? jonka patogeeninen kanta oireilee ripuli-

na, vatsakipuna, kuumeena ja pahoinvointina.+° Bakteeri levida yleensi

415 Kallioinen 2005: 43-44, Vuorinen 2002: 153-154

416 ks. keskustelua alkuperdstd esim. Beale et al. 2020, Majander et al. 2020

417 Terveyden ja hyvinvoinnin laitos 2023

418 Majander et al. 2020. Tarkemmin méérittiméton Treponema on havaittu myos
Pilkidneen rauniokirkolta tutkitusta 18oo-luvun alkuun ajoittuvasta haudasta
(Nordfors et al., rulossa).

419 Nordfors et al. tulossa

420 Bottone 1999; Kapperud 1991
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saastuneen ruoan, erityisesti raakojen tai huonosti kypsennettyjen sianli-
hatuotteiden vilityksella.#* Vaikka Y. enterocolitica -infektiot ovat yleensa
lievid ja itsestddn parantuvia, vakavammissa tapauksissa ne voivat johtaa
vaarallisiin komplikaatioihin ja kuolemaan. Etenkin lapsilla ja vanhuksilla
on suurempi riski saada vakava Y. enterocolitica -infektio.+>

Suomen lahialueilta on muinais-DNA-tutkimuksissa [dytynyt muitakin
tartuntatautien aiheuttajia: isorokkoa aiheuttavaa variola-virusta tunnetaan
viikinkiaikaisesta Tanskasta ja Ruotsista ja vakavia suolistotauteja aiheutta-
vaa Salmonella enterica -bakteeria 1200-luvun Norjasta.#* Suomessa viruksia
on tutkittu toisen maailmansodan aikaisista vainajista, joista on 16ytynyt
parvorokkoa aiheuttavan parvoviruksen DNA:ta.#+ N4itd ja muitakin tart-
tuvia tauteja olisi mahdollista selvittd4d myos suomalaisesta arkeologisesta
aineistosta muinais-DNA-menetelmilld, joskin taudinaiheuttajien 18ytymi-
nen on sdilymisseikkojen vuoksi jossain méérin sattumanvaraista.+s

Yleisesti ottaen geneettinen tutkimus antaa tietoa tarttuvia tauteja ai-
heuttavien patogeenien alkuperistd, evoluutiosta ja levidmisestd, ja yhdis-
tettynd perinteisiin arkeologisiin menetelmiin se auttaa myds tutkimaan
tartuntatautien historiallista vaikutusta menneisyyden yhteisoissa. Samalla
tutkimus voi antaa ddnen myos sellaisille ihmisille - lapsille, koyhille ja epi-

demioiden uhreille —joita historiantutkimus ei vilttdmattd muuten tavoita.

Menneisyyden ihmisten terveydentila

Menneisyyden ihmisten terveyden tutkimus vaatii monitieteisté ldhesty-
mistapaa. Luuanalyysit ja bioarkeologian muut menetelmit antavat tietoa
ihmisten terveydestd, esimerkiksi hammassairauksista ja -hygieniasta, kun
taas kasvijadnnetutkimuksilla voidaan péasta kiinni menneisyydessi kay-
tettyihin ladkekasveihin. Arkeologinen tutkimus voi myds avata terveyden-
huollon kaytintoja menneisyydessd. Eri menetelmid yhdistamalla tutkijat

voivat muodostaa huomattavasti lagjemman kasityksen muinaisesta tervey-

421 Kapperud 1991

422 esim. Robins-Browne 2012

423 Mithlemann et al. 2018; Zhou et al. 2018
424 Toppinen 2021

425 ks. Moilanen & Paasikivi 2023
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destd ja sen kulttuurisista, ympdristollisisté ja geneettisista taustatekijoistd
kuin yhtd menetelmaa kayttamall4.

Yksi terveyden tutkimukseen liittyva aihepiiri on suun terveys, joka kertoo
usein monia asioita ihmisen kokonaisterveydesta. Aihetta voidaan 1dhestya
metagenomiikan menetelmilld tutkimalla suun mikrobiomia eli suussa ela-
vien mikrobien lajikirjoa ja geenejd. Suun mikrobiomilla on suuri merkitys
yksilon terveyteen, silla se vaikuttaa esimerkiksi immuunijarjestelméan, ra-
vinteiden imeytymiseen sekd aineenvaihdunnan aktiivisuuteen.* Mikrobio-
mista ei tutkita pelkdstadn taudinaiheuttajia, vaan siitd voidaan saada tietoa
myos harmittomista tai jopa elimiston toiminnalle tarpeellisista bakteereista.
Suun mikrobiomiin kuuluu bakteerien lisiksi my6s alkueldimii, viruksia ja
sienid, mutta niita on toistaiseksi tutkittu vihemman kuin bakteeristoa.+7

Suun mikrobiomin tutkimushistoria ulottuu kauas. Mikrobiologian
uranuurtaja Antoni van Leeuwenhoek tarkasteli vuonna 1674 itse rakenta-
mallaan mikroskoopilla omaa hammaskivedin ja kirjasi ndhneensd, kuin-
ka "pikkueldimet liikkuvat kauniisti”.#*®* Muinais-DNA-tutkimus perehtyy
suun mikrobiomiin mikroskopiaa syvemmin. T4lla hetkelld tunnetaan
lahes 700 tunnistettavissa olevaa suun mikrobiomiin kuuluvaa pieneliot,
joista osa on kaikille ihmisille samoja ja osa taas yksil6llisid lajeja, joiden
esiintymiseen vaikuttavat esimerkiksi ruokavalio ja suun terveys.#* Har-
mittomat, niin kutsutut kommensaalit eli poytavieraslajit, myds suojaavat
ihmista taudeilta, sill4 ne vievit elintilaa patogeenisiltd bakteereilta. Jotta
patogeeninen bakteeri voi aiheuttaa suussa tulehduksen, sen on ensin l4-
péistavd harmittomien bakteerien muodostama kerros.#°

Muinais-DNA-tutkimuksessa suun mikrobiomia tutkitaan tyypillisesti
hammaskivesta (kuva 7.3). Hammaskived muodostuu mikrobien, ruoantih-
teiden ja proteiinien kertyessa plakiksi hampaan pinnalle ja syljen sisalta-
mien kalsium- ja fosfaattisuolojen kovettaessa plakin hampaan pinnalle.#*

Tamd ihmisen eldmén aikana kertynyt hammaskivi sdilyy erinomaisesti ja

426 Gancz & Weyrich 2023

427 Deo & Desmukh 2019

428 Patil et al. 2013; Warinner et al. 2015
429 Deo & Desmukh 2019; Weyrich 2020
430 Deo & Desmukh 2019

41 Gancz & Weyrich 2023
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Kuva 7.3. Suun mikrobiomin tutkimukseen sopivia aineistoja. Vasemmalla hammaskived
Pilkédneen rauniokirkon haudan 11/2022 vainajan hampaissa. Kuva: Ulla Nordfors. Oikealla
Lapualta Pitkiméen kivikautiselta asuinpaikalta 16ytynyttd purupihkaa, jossa nakyy pures-
kelijan hampaanjilkia. Kuva: Museovirasto, arkeologian kuvakokoelma. CC BY 4.0.

on hyvi ldhde luonnontieteelliselle tutkimukselle. 42 Poikkeuksellisempi suun
mikrobiomin ldhde on purupihka (kuva 7.3) eli koivuntuohiterva, jota on
kivikaudella kaytetty muun muassa saviastioiden paikkaamiseen ja kiviterien
liimaamiseen. Tanskasta l6ytyneestd 5 700 vuotta vanhasta purupihkasta on
tunnistettu runsaasti ei-patogeenisia bakteereja, mutta myds herpesvirus 4 eli
Epstein-Barrin virus (EBV) ja Streptococcus pneumoniae -bakteeri, joka aiheut-
taa merkittdvin osan keuhkokuumetartunnoista.# Purupihkaa on 16ydetty
myd6s Suomen kivikautisilta asuinpaikoilta, joten se muodostaa kiinnostavan
aineiston alueen kivikautisten asukkaiden terveydentilan tutkimiseen.
Nykyaineistoja tutkimalla on havaittu, ettd tietyt sairaudet muuttavat ih-
misen suun mikrobiomia ja esimerkiksi hampaan kiinnityskudosten tulehdus
parodontiitti voi esiintyd samanaikaisesti niiden kanssa. Alustavien tulos-
ten pohjalta vaikuttaa siltd, ettd suun mikrobiomi voi toimia indikaattorina
muun muassa sydin- ja verisuonisairauksille, nivelreumalle, diabetekselle ja
Alzheimerin taudille, mutta menetelmaa ei ole vield sovellettu arkeologisiin
yksiloihin.#+ Koska suun mikrobiomi kertoo terveydestd myos laagjemmin, se
avaa kiinnostavan mahdollisuuden tutkia arkeologisilta yksil6iltd moniteki-
jdisid sairauksia, joita el muuten ole helppo havaita arkeologisesta aineistosta.
Hammaskiven lisaksi mikrobiomia on mahdollista tutkia myos suolistosta.
Arkeologisesta aineistosta tima tapahtuu esimerkiksi tutkimalla muumioita

tai koproliitteja eli arkeologisoituneita ulosteita. Ensiksi mainituista kenties

432 ks. Hendy 2021
433 Jensen et al. 2019
434 Gancz & Weyrich 2023
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kuuluisin esimerkki on noin 5200 vuotta vanha Otziksi nimetty muumio,
joka loytyi Italian vuoristosta vuonna 1991. Otzin suolistosta [¢ydettiin muun
muassa Clostridium perfringens ja Pseudomonas veronii -patogeenien varhai-
sia muotoja. Molempien bakteerien nykykannat aiheuttavat pahoinvointia
ja ripulia.# Arkeologisten yksiloiden suoliston mikrobiomia tutkimalla on
my0s havaittu, ettd suolistobakteerien maird on vihentynyt ja yksipuolis-
tunut viimeisen tuhannen vuoden aikana, mika voi olla yksi allergioiden,

astman ja ylipainon merkittavaa lisdantymista selittavista tekijoistd. 4

Geneettiset alttiudet ja tulkinnan haasteet

Genetiikan soveltaminen muinaisen ihmisen terveyden tutkimukseen ei
kuitenkaan ole kaikilta osin ongelmatonta. Monien geenien ja niiden toi-
minnan ymmértiminen on vield puutteellista, mikd hankaloittaa joidenkin
ominaisuuksien, riskitekijoiden tai sairauksien liittdmista tiettyihin yksittai-
siin geneettisiin tekijoihin. Monet terveyteen vaikuttavat tilat ovat geneet-
tisesti monitekijaisié, eli niihin vaikuttaa useampi geeni sekd ymparisto.
Geneettiset alttiudet ovat myos kytkoksissd vdestdjen geneettiseen moni-
muotoisuuteen. Eri populaatioilla on erilaiset geneettiset profiilit, minka
vuoksi tietyt riskitekijt voivat vaihdella populaatioiden valilla.
Sirppisoluanemia on kiinnostava esimerkKki siitd, miten ymparistotekijat
voivat muokata kokonaisten populaatioiden geneettistd koostumusta.s”
Sirppisoluanemia on resessiivisesti periytyvi sairaus, joka aiheuttaa puna-
solujen poikkeavan muodon ja voi johtaa vaikeaan anemiaan ja verisuo-
nitautiin. Sit4 esiintyy yleisesti alueilla, joilla malarian vakavin muoto on
yleinen. Tavallisesti malarialoinen infektoi elimistdssd punasoluja, mutta
sirppisoluanemiaa sairastavan ihmisen punasolujen muoto hankaloittaa
loisen elinkiertoa, mistd syystd sirppisoluanemiaa sairastavat henkildt sai-
rastuvat harvemmin vakavaan malariaan. Malarian endeemisilla alueilla
positiivinen luonnonvalinta on siis suosinut geenimuotoja, jotka tarjoa-

vat selviytymisedun malariaa vastaan siitdkin huolimatta, ettd joissakin

45 Luglietal 2017
436 ks. esim. Bello et al. 2018; Zink & Maixner 2019
437 esim. Kwiatkowski 2005
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tapauksissa néilla geneettisilld sopeutumilla voi olla my6s haitallisia vai-
kutuksia. Vastaavalla tavalla tietyt Alzheimerin taudin riskia lisdavat geeni-
muodot suojaavat lapsia suolistotaudeilta,»® mika edistai lasten selviyty-
mistd olosuhteissa, joissa ripuli on hyvin yleista.

Geenien ja alttiuksien vilinen yhteys on harvoin téysin selvi, kuten
hyperemeesin ja pre-eklampsian tapauksessa. Hyperemeesi (Hyperemesis
gravidarum) tarkoittaa raskaudenaikaista vakavaa, usein sairaalahoitoa vaa-
tivaa pahoinvointia. Ennen nykyaikaisia hoitokeinoja, kuten suonensisiis-
td nesteytystd, hyperemeesi on voinut olla hengenvaarallinen. Sit4 on esi-
merkiksi esitetty kirjailija Charlotte Brontén mahdolliseksi kuolinsyyksi.#
Palkianeen rauniokirkolta tutkituista synnytysikiisista tai sen ylittineistd
naisista ainoastaan yhdeltd on mahdollista tarkastella useita hyperemee-
siin liitettyja geenimuotoja.+° T4ll4 r200-luvulle ajoittuvalla naisella (hauta
9/2022) on ollut sekd hyperemeesin riskii lisdavii etta siltd suojaavia geeni-
muotoja, mink4 vuoksi on vaikea arvioida, onko nainen karsinyt tavallista
vakavammasta pahoinvoinnista, jos hin ollut raskaana.

Pre-eklampsia eli raskausmyrkytys puolestaan kehittyy usein raskauden
loppuvaiheessa ja oireilee verenpaineen nousuna ja valkuaisen erittymisena
virtsaan. Hoitamaton raskausmyrkytys voi johtaa sisdelinten pettdmiseen,
ja se on maailmanlaajuisesti yksi yleisimmistd ditiyskuolemien syistd.4"
Vuonna 2005 julkaistun tutkimuksen mukaan raskauksissa, joissa sikiolld on
tietty mutaatio STOX1-geenissd, on kohonnut raskausmyrkytyksen riski.+>
Kyseinen mutaatio 18ytyy ristiretkiaikaiselta (n. 1050-1200 jaa.) mieheltd,
joka haudattiin Tampereen Vilusenharjun hautaan 39. Pelkdstddn timén
havainnon perusteella on kuitenkin mahdotonta sanoa, kirsikd miehen
aiti raskausmyrkytyksestd.+«* Myohemmissi tutkimuksissa on saatu vaih-
televia tuloksia STOX1-geenin yhteydestd raskausmyrkytykseen.++ Vaikka

438 Orid et al. 2007

439 Allison & Lobo 2020

440 Riskigeeneisti ks. Fejzo et al. 2018: Fejzo et al. 2024

441 Steegers et al. 2010

442 van Dijk et al. 2005

443 Tilasta aiheutuu suuri riski my®s lapselle, joka saattaa menehtyi. Vilusenharjun
yksilo on kuitenkin eldnyt aikuisuuteen saakka, mika saattaa kertoa siité, ettd diti ei
karsinyt raskausmyrkytyksesté.

444 Kivinen et al. 2007; Williams & Broughton Pipkin 2011; Pinarbasi et al. 2020; Bildirici
etal. 2023
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sairauden tarkkaa syyt4 tai aiheuttajaa ei vield tdysin tunneta, tiedetddn,
ettd sithen vaikuttavat useat eri tekijat. STOX1-geenin lisdksi riskitekijani
on pidetty muun muassa didin ikd4 ja timan yleistd geneettistd alttiutta sy-
dén-ja verisuonisairauksiin seka erilaisia ymparistotekijoitd, kuten tiettyjen
ravintoaineiden puutosta raskauden aikana. s

Geenit ja ympéristo ovat tiiviissd vuorovaikutuksessa keskendin, minka
vuoksi on hankala ennustaa tarkasti, miten geneettiset alttiudet tai taipu-
mukset ilmenevat eri yksiloissa. Ymparistotekijoiden vaikutuksesta saman-
lainen perima voi ilmetd yksil6illa eri tavoin. Ristiretkiajalla Valkeakosken
Toppolanmdien hautaan 3/1937 haudatulla miehelld oli monien nykysuo-
malaisten tavoin geenejs, jotka nykytutkimuksen mukaan altistavat liha-
vuudelle ja sydantaudeille. Geneettinen alttius ei kuitenkaan suoraan kerro,
ilmenivitkd nima miehella.

Toppolanméien miehelld oli my6s HLA-DRA-geenissi alleeli, joka on
nykyeurooppalaisilla ja eurooppalaissukuisilla amerikkalaisilla yhdistetty
ruoka-aineallergioihin, erityisesti vakavaan maapahkiniallergiaan.+¢ Maa-
pahkinditd ei tuhannen vuoden takaisessa Suomessa vield ollut, silld kasvi
on kotoisin Eteld-Amerikasta, josta se on levinnyt maailmalle viimeisten
vuosisatojen aikana. Maapahkindallergikot voivat kuitenkin saada oireita
myo6s muista pahkindistd ja koivun siitepolystd sekd harvinaisissa tapauk-
sissa my0s herneisté ja pavuista,*’ jotka kuuluivat rautakauden Suomessa
syotyihin lajeihin. Vaikka erilaisten allergioiden arvellaan vaivanneen jo
menneisyyden ihmisid,+® niiden yleisyydesti ei kuitenkaan ole tietoa.

Ympéristo ja elintavat vaikuttavat sithen, millaiseksi henkilon immuuni-
jarjestelma muovautuu. Téstd syysta erilaiset geneettiset alttiudet eivit auto-
maattisesti kerro yksilon kirsineen allergioista tai sairauksista.* Esimerkiksi
osa korkeaan kolesteroliin ja sepelvaltimotautiin vaikuttavista geeneisti on
kytkoksissd ravinnon rasvojen tehokkaaseen hyodyntdmiseen, minka vuoksi
nidmé geenit ovat tarjonneet suojan nilanh#ta4 vastaan vaikeissa olosuhteissa.
Nykyisin ihmisilla on kuitenkin mahdollisuus nauttia ravintoa huomattavasti

esivanhempiaan runsaammin, mik4 voi lisita veren kolesterolipitoisuutta ja

445 Dimitriadis et al. 2023

446 Hongetal. 2015

447 Kukkonen et al. 2013

448 Ring2014

449 esim. Murrison et al. 2019; Cardenas et al. 2023
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vaikuttaa sepelvaltimotaudin esiintyvyyteen.+° Ympdristotekijoiden lisaksi
tulee huomata, ettd yksilot voivat kantaa riskialleelien ohella erilaisia suo-
jaavien alleelien yhdistelmia, miki tekee geneettisten riskien arvioinnista
monimutkaista. Tutkimukset ovat osoittaneet, ettd sairauksien ennustaminen
pelkastidan geneettisen riskin perusteella ei ole mahdollista edes elévien ih-
misten kohdalla, silla geenien ja ympariston lisaksi myds sattumalla on suuri
vaikutus sairauksien kehittymiseen.#' Vield vaikeampaa arviointi on arkeo-
logisten yksiloiden kohdalla. T4sta syystd ei ole ehka koskaan mahdollista
tietdd, onko esimerkiksi Toppolanméen mies saanut allergiaoireita keviisin
koivun kukkiessa tai onko hin kirsinyt nykysuomalaisista kansantaudeista.
Nuorempia aikoja tutkiva historiallisen ajan arkeologia tarjoaa mah-
dollisuuden tutkia viime vuosisatojen aikana eldneiden ihmisten elamaa.
Esimerkiksi Palkdneen rauniokirkolta on tutkittu keskiaikaisten hautojen
lisaksi 1800-luvun alkuun ajoittuvia rivihautoja, joihin hautaaminen oli hy-
vin edullista. Rivihautoihin on todennékoisesti haudattu palvelusviked ja
ruotuvaivaisia,#?jotka eivat vilttamattd kyenneet itsendisesti huolehtimaan
toimeentulostaan jajoilla ei ollut varaa muunlaiseen hautapaikkaan.» Hau-
ta 14/2022 kuului rivihautaan lasketulle idkkaille miehelle, jonka luustossa
olivanhuuden aiheuttamaa rappeumaaja joka oli menettinyt osan hampais-
taan elinaikanaan.#* Mies oli haudattu p4éllaan housut, joissa oli yhteensa
seitsemédn nappia. Niistd yksi oli vaihdettu, silld se oli kuparisekoitteista
metallia ja erindkéinen kuin muut napit, jotka olivat tinaa.»s Miehen ham-
masterveys oli huono, ja lisaksi hampaissa oli nakyvissa tummahko vérjayma
kruunun ja juuren rajalla ¢ mika voi viitata sithen, ettd mies on tupakoinut
tai juonut kahvia eldessddn.+7 Vainajasta saatu alustava DNA-data viittaa

sithen, ettd henkilo on saattanut kirsia Treponeman aiheuttamasta taudista.+®

450 Koskenvuo 2004

451 Hingorani et al. 2022. Niiden seikkojen vuoksi kaupalliset DNA-analyyseji tarjoa-
vat yritykset ovat saaneet kritiikkia riittimattomasté ohjeistuksesta ja opastuksesta,
joka auttaisi asiakkaita ymmartdméén terveyteen liittyvia analyysituloksiaan, ks.
esim. Harris et al. 2013; Majumder et al. 2021.

452 Moilanen 2023a: 42; Moilanen 2023b: 28-29

453 ks. Pilkaneen seurakunnan arkisto, kuolleiden ja haudattujen luettelot 1800-1841

454 Kuha2023:29-30

455 Moilanen 2023a: 45-46; Moilanen 2023b: 29-30

456 Kuha 2023

457 Eriksen & Nordbg 1978

458 Nordfors et al. tulossa
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Pilkianeen rauniokirkon rivihautojen ja muiden vastaavasti ajoittuvien
hautojen vainajien tutkimus saattaa herittdd huolta siita, voiko vainajien
henkilollisyys olla tunnistettavissa ja miten geneettinen tieto yksildiden
terveydentilasta tai sairauksista voi vaikuttaa heidan nykyisin elaviin jal-
keldisiinsd.»® On kuitenkin epdtodenndkoistd, ettd useiden sukupolvien
takaisten esivanhempien tutkimus paljastaisi merkittévia asioita nykyisin
elavien jalkeldisten geeneistd (ks. luku 5). Kaksisataa vuotta sitten elineen
esivanhemman sairaudet tai geneettiset alttiudet eivit suoraan siirry hanen
jalkelaisilleen, ja kuten edelld on todettu, yksilon terveyteen vaikuttavat
geenien lisdksi monet muutkin tekijét.

Ihmisyksildiden geneettisen tiedon kisittelyyn ja julkaisuun liittyy silti
eettisid haasteita. Esimerkiksi tieto yksilon kuulumisesta johonkin vihem-
mistoryhmain ja tillaisella yksiloll4 havaittu leimaava sairaus tai geneetti-
nen alttius voi helposti vaikuttaa sithen, millaisia poliittisia narratiiveja ih-
misryhmistd luodaan nykyisyydessa.« Eri asia kuitenkin on, missd maarin
tutkija voi itse vaikuttaa tutkimustuloksensa vadrinkayttoon ja minkalaisilla
ratkaisuilla mahdollista vaaraa voi minimoida. Haasteista huolimatta yksi-
16n terveyshistorian kisittelyn voi nahda myos myonteisend ja valittdvana
tekona. Eettisessd keskustelussa onkin usein nostettu esiin menneisyyden
ihmisen oikeus tulla muistetuksi ja nykyihmisten oikeus saada kattavaa

tietoa menneisyydesta. !

Loiset ihmisen kumppaneina

Arkeologiset kohteet ja ihmisjaannokset tarjoavat mahdollisuuden myos
sisd- ja ulkoloisten tutkimukseen. TAmi on kiinnostavaa siksi, ettd loiset
kertovat eri tavoin ihmisten terveydestd, elinolosuhteista ja hygieniakay-
tanteistd. Genetiikka tuo etenkin loisten lajinmaéritykseen uutta tarkkuut-
ta ja my6s evolutiivisen ndkdkulman. Mikrobien tavoin myos loisista on
mahdollista tutkia eri lajien kehityksessd tapahtuneita muutoksia ja saada

459 Scarre 2003 tosin huomauttaa, ettd jilkeldisten painottaminen eettisissd kysymyk-
sissd saattaa jopa olla riittiméton tai harhaanjohtava tapa ymmértai eettisié vel-
vollisuuksia.

460 Sheldon et al. 2008; Walsh et al. 2011

461 Vainio-Korhonen 2017; Moilanen 2021a; Frigren 2024
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néin lisitietoa lajien vaikutuksesta ihmisten terveyteen. Loisia voidaan etsid
ihmisjadnnosten lisdksi muun muassa latriineista, koproliiteista tai hauta-
aineistosta, kuten hautaan asetetuista pehmikkeistd, sdilyneistd hiuksista
tai vaatteista.

Nykyisin tunnetaan noin 400 ihmisiin vaikuttavaa alkueldint4 ja sisa-
loista, joista noin sata on yleisia. Merkittdva osa yleisistikin lajeista elad
pédasiassa trooppisilla ja subtrooppisilla alueilla. Osa lajeista on niin van-
hoja, ettd nykyihminen on tuonut ne mukanaan levittiytyessain Afrikasta
muualle maailmaan, kun taas osa on siirtynyt ihmisiin muista elaimista
erityisesti karjanhoidon my6td.4

Ensimmdiset loisista kertovat kirjalliset lahteet ovat Egyptistd noin 3 500
vuoden takaa. Antiikin Kreikasta ja varhaisesta arabialaisesta kirjallisuudesta
l6ytyy my6s runsaasti mainintoja loisten aiheuttamista vaivoista.+ Erityisesti
tietyt loislajit, kuten sukkulamadot (Ascaris) ja lapamato (Diphyllobothrium
latum), ovat niin suurikokoisia, ettd niiden tunnistaminen on mahdollista
myos kuvailevista lahteisti. Tietyt alkueldimet, kuten malariaplasmodi (Plas-
modium) tai vaikeaa ripulia aiheuttava Giardia, ovat kuitenkin niin pieni,
ettei niitd ole voinut havaita ennen mikroskooppien keksimista.

Joistakin arkeologisista aineistoista on 16ydetty muun muassa sukkula-
matojen, piiskamatojen, heisimadojen ja kihomatojen munia, joita on
tunnistettu DNA-menetelmilld.+4 Myds Euran Luistarin rautakautisesta
kalmistosta on hammaskivitutkimuksissa 16ydetty suolinkaisen (Ascaris
lumbricoides) ja yksisoluisten alkueldinten kokkidien jaanteitd.+ Loiset ovat
tyypillisesti tarttuneet ihmisiin epdhygieenisissi olosuhteissa, esimerkiksi
ulosteen saastuttamasta juomavedesti tai huonosti kypsennetysta eldinpe-
rdisestd ruoasta. Trikinellan (Trichinella spiralis) tarttumista huonosti kyp-
sennetystd sianlihasta on pidetty yhtena mahdollisena syyna sille, miksi
moni uskonto kieltdd sianlihan sydmisen.+°°

Kaikki loiset eivat kuitenkaan aiheuta selvii oireita. Esimerkiksi Toxo-
plasma gondii -alkueldin voi olla taysin oireeton, mutta on erittdin vahin-
gollinen kehittyvalle sikiolle ja immuunivajeisille yksiloille. T. gondiin

462 Cox 2002

463 Cox 2002

464 esim. Sge et al. 2015; Flammer & Smith 2020
465 Juhola et al. 2019

466 ks. esim. Cox 2002; Cohen 2021
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vaikutuksetja levidmistavat on ymmaérretty vasta 1970-luvulla.«7 Lapsikuol-
leisuutta ja erityisesti nakoelinten epamuodostumia aiheuttava loiselié on
edelleen taustalla joissakin raskaana oleville kirjatuissa terveyssuosituksissa:
T. gondiituhoutuu noin 65 celsiusasteen lampatilassa, joten perusteellisesti
kypsennetyn ruoan sydminen on turvallista myos raskauden aikana.

Sisaloisten lisdksi ihmisilla on my6s ulkoloisia, kuten téitd. Thmisen
tailajeja on kolme: paitii (Pediculus capitis), vaatetii (Pediculus humanus
humanus) ja satiainen (Pthirus pubis). DNA-tutkimusten mukaan ihmisen ja
simpanssin tdit ovat eriytyneet toisistaan noin 770000 vuotta sitten,**joten
tait ovat todennakoisesti kulkeneet ihmisen seuralaisena yhta kauan kuin
anatomisesti nykyisen kaltaisia ihmisid on ollut olemassa. Pienikokoiset
loiset sailyvat huonosti, joten niitd [0ytyy arkeologisista konteksteista vain
harvoin. Loytyessdan tiit kuitenkin kertovat menneisyyden elinoloista ja
antavat viitteitd sosiaalisten kontaktien méaristd seka hygienian ja tervey-
denhuollon mahdollisuuksista ja vélineista historian eri aikoina.

Koska ulkoloisista aiheutuu harmia ja kiusaa, niiden levidmistd on to-
dennakdisesti pyritty aktiivisesti torjumaan. Antiikin kreikkalaisen histo-
rioitsijan Herodotoksen mukaan muinaisen Egyptin papisto ajeli hiuksensa
ja muun karvoituksensa pois. Tavalla on saatettu pyrkid vihentaimaan ulko-
loisten esiintymistd, ja vastaavasti on voitu toimia muuallakin tditartunnan
edettyd sietiméttdmaksi. Perheenjisenet ovat mahdollisesti nyppineet ja
kammanneet tiitd toistensa hiuksista, ja loisia on luultavasti myos puisteltu
vuodevaatteista ja vaatetuksesta. Taitartuntoja on jossain méarin voitu pitaa
kurissa hyvin hygienian ja kampojen avulla. Taikammat ovat yleensi kak-
sipuolisia (kuva 7.4) ja niilla on ollut kaksi eri kayttotarkoitusta: harvempi-
piikkiselld osalla on selvitetty takkuja ja tiheampipiikkiselld poistettu tiita.
Arkeologisessa aineistossa esiintyvat tdiikammat voivat siis vélillisesti kertoa
taitartuntojen hoitamisesta, ja kammat voivat yleisesti ottaen olla otollinen

paikka 16yta4 tdiden tai saivareiden jaanteita (kuva 7.4).4

467 Dubey 2009
468 Reed et al. 2004
469 Fell 1996; Mumcuoglu 2008
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Kuva 7.4. Vasemmalla kaksipuolinen (tdi)kampa Tampereen Vilusenharjun rautakau-
tisen kalmiston haudasta 43/1962. Kamman piikeista on jiljelld enda vain tyvet. Oikealla
mikroskooppikuva tain kappaleesta Salon Halikon Rikalanmdaen rautakautisesta kalmis-
tosta 16ytyneessd kammassa. Kaikki kammoista loytyvat eli6t eivat aina ole loisia, silla esi-
merkiksi hautoihin asetettuihin kampoihin tarttuu usein my6s maaperdssi elavia elioita.
Kuvat: Ulla Nordfors.

Vammat, synnynnaiset kehityshairiét ja vammaisuus

Toisinaan ihmisill4 on synnynnaisié tai elimén aikana syntyneita rajoitteita,
jotka voivat vaikuttaa fyysiseen, psyykkiseen tai kognitiiviseen toimintaky-
kyyn. Naiden rajoitteiden vakavuus ja vaikutukset voivat vaihdella suuresti.
Erilaisista vammoista voidaan saada tietoa luuanalyysin avulla, kun taas
laajempien arkeologisten 10ytoyhteyksien pohjalta voi olla mahdollista
paatelld, kuinka vammautuneisiin ihmisiin on suhtauduttu. Maailmalta
tunnetaan esimerkiksi vakavasti loukkaantuneiden tai vammautuneiden,
mutta toisten yksildiden avulla hengissa selvinneiden, yksildiden hautoja.+°
Vammaisiin suhtautumista ja vammaisuuden merkitystd menneisyyden
yhteisdissd on pohdittu myo6s historiantutkimuksessa,#* jossa vammaiset
pyritddn tunnistamaan yhteisojensd aktiivisina toimijoina.

Pialkdneen rauniokirkolta tutkittu, 1700-luvun lopulle ajoittuva hauta
16/2022 kuului noin kymmenvuotiaana kuolleelle lapselle. Lapsen kylki-

luissa oli useita synnynnéisid kehityshairiditd ja lannerangassa oli merkkej

470 Zollikofer 2002; De Angelis et al. 2019: 389-390
471 esim. Blackie & Kuuliala 2021
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Kuva 7.5. Pilkdneen rauniokirkon haudan 8/2022 vainajan
selkdnikamissa on runsaasti kulumien ja reumaattisen
tulehduksen aiheuttamia muutoksia. Tallaiset luustoon
jaaneet jaljet antavat tietoa henkilon elintavoista ja
terveydentilasta. Kuva: Ulla Nordfors.

keskivaikeasta selkdrankahalkiosta.+>
Poikkeavuuksien taustalla on voinut olla
erilaisia syitd, kuten didin raskauden aika-
na kirsimé folaatin puutos tai timén hoi-
tamaton diabetes.# Selkiarankahalkio on
periaatteessa voinut aiheuttaa heikkoutta
lapsen jaloissa, litkkumisvaikeuksia seké
rakon ja suolen pidatysvaikeuksia.

Rauniokirkon 1200-luvulle ajoittu-
vaan hautaan 8/2022 lasketulla miehel-
14 puolestaan oli selkdnikamissaan run-
saasti raskaan tyon aiheuttamia kulumia
(kuva 7.5) ja lonkkanivelessddn niin pahoja kulumia, ettd ne ovat todenna-
koisesti aiheuttaneet sirkyé ja hankaloittaneet liilkkumista. Lisaksi miehen
nikamissa oli merkkeja selkirankareumasta.++ Selkdrankareuma on krooni-
nen autoimmuunisairaus, jolle on ominaista kipu ja jaykkyys selkdrangas-
sa. Nikamien ja nivelten tulehdus johtaa sairauden edetessi liikkkuvuuden
heikkenemiseen. Selkirankareuman tarkkaa syyti ei tunneta, mutta sen
taustalla ovat vahvasti perinnolliset tekijat, joskin laukaisevana tekijani on
nykyisin usein jokin infektiotauti. Haudan 8/2022 miehen DNA ei ollut séi-
lynyt tarpeeksi hyvin niista kohdista, joista selkiarankareumaan vaikuttavia
periménkohtia olisi voinut tarkastella. Monilla muilla Palkdneen yksiloil-
14 oli seka selkdrankareumalle altistavia ettd silt4 suojaavia geenimuotoja,
miki on varsin tavallista.

Seka Palkdneen haudan 8/2022 ettd haudan 16/2022 yksilé on todenna-

koisesti tarvinnut ainakin jossain maarin muiden ihmisten apua arjessaan.

472 Kuha 2023:37-38
473 Copp et al. 2015; Mitchell et al. 2004
474 Kuha2023:19
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Kuva 7.6. Trisomiassa ihmiselld on solussaan jostakin kromosomista kolme kopiota. Kro-
mosomin 21 trisomia saa aikaan Downin oireyhtyman. Kuva: KMG Turku, muokkaus Ulla
Nordfors.

Kummankin hautaus ilmensi huolenpitoa: vainajat oli puettu ja varustettu
lampimasti - lapsi oli kiedottu tiukasti takkiin ja miehen haudasta loytyi
turkiksen jadnteitd. Molemmat vainajat oli my®s aseteltu hautaan huolel-
lisesti, ja miehen rinnalle oli siitepdlyanalyysin perusteella laskettu kulle-
roita.#s Vaikuttaa siltd, ettd néistd yksiloistd on selvisti vilitetty ja ettd he
ovat olleet jollekulle tarkeita.

Muinais-DNA:ta voidaan jossain madrin hyodyntaa synnynnaisen vam-
maisuuden tutkimuksessa. Trisomiat ovat melko yleisid mutaatioita, joissa
ihmisell4 on soluissaan kromosomiparin sijasta kolme kromosomia. Osa tri-

somioista aiheuttaa rakennepoikkeavuuksia aivoissa ja sisdelimissd, mink4

475 Moilanen 2023a: 32, Siitepolyanalyysi: Sanna Pétsi.
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vuoksi moni trisomiaraskaus paittyy keskenmenoon. Trisomioita, jotka
eivitjohda kuolemaan, ovat Downin oireyhtyma, jossa kromosomia 21 on
kolme kappaletta (kuva 7.6), Edwardsin oireyhtymai (kolme kromosomia
18) ja Pitaun oireyhtyma (kolme kromosomia 13). Trisomia 13 ja 18 -yksilot
selviytyvat kuitenkin vain harvoin aikuisikddn ilman ladketieteellisié toi-
menpiteitd, silla oireyhtymiin liittyy muun muassa eriasteisia synnynnéisid
syddnvikoja.+7¢

Vuonna 2024 julkaistussa muinais-DNA-tutkimuksessa seulottiin lihes
10000 arkeologista yksiloa eri puolilta maailmaa trisomioiden havaitse-
miseksi. Tutkimuksessa 10ytyi yhteensa kuusi tapausta Downin oireyhtymaa
(trisomia 21) ja yksi Edwardsin oireyhtyma (trisomia 18). Kaikki yksilot olivat
joko kuolleena syntyneitd tai pian syntymén jalkeen kuolleita lapsia. Yksi
lapsista oli 16ytynyt kivikauden Irlannista (n. 3 500 eaa.), yksi pronssikau-
den Bulgariasta (n. 2 600 eaa.), yksi pronssikauden Kreikasta (n. 1300 eaa.)
ja nelja pronssi- ja rautakauden taitteen Espanjasta (8oo—400 eaa.). Yksi
lapsista oli haudattu Helsingin Senaatintorin kohdalla sijainneelle Ulrika
Eleonoran kirkon hautausmaalle 1700-luvulla. Alemmin on arveltu, etti
Downin oireyhtymi olisi saattanut menneisyydessé johtaa lasten hylkaa-
miseen tai jopa surmaamiseen,*” mutta kaikki tutkimuksessa tunnistetut
yksilot oli haudattu kullekin aikakaudelle tyypillisin rituaalein. TAm& osoit-
taa, ettd lapsia on pidetty yhteisdnsa tavanomaisina jasenind, silla heista
on huolehdittu myos kuoleman jalkeen.#® Tutkimuksessa havaittujen tri-
somiatapausten vihdinen méari voi kuitenkin viitata sithen, ettd Downin
oireyhtyma4 oli menneisyydessa nykyistd harvinaisempi. Yksi syy voi olla
se, ettd naisten keskiméardinen synnytysika oli aiemmin alhaisempi, silld
korkean synnytysian tiedetdan lisddvan hieman trisomioiden todennakoi-
syyttd. On my6s mahdollista, ettd kaikkia trisomiayksiloita ei ole loydetty.
Suuresta lapsikuolleisuudesta huolimatta 16ydetyt lasten hautaukset ovat
yleisesti ottaen harvinaisempia kuin aikuisten, mika johtuu muun muassa

siité, ettd lasten pienikokoiset luut sailyvit aikuisten luita huonommin.+

476 Hassold & Jacobs 1984
477 Wright 2011: 25, 46

478 Rohrlach et al. 2024
479 Moilanen 2021b: 63
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Inhimillinen yhteys nykypaivan ja menneisyyden valilla

Menneisyyden ihmisten terveydentilan tutkimus pitda sisdllaan lukuisia
teknisid ja eettisid haasteita ja epdvarmuuksia. Monialainen, huolellisesti
toteutettu arkeologiaa ja genetiikkaa yhdistava tutkimus voi kuitenkin ava-
ta uusia mahdollisuuksia ymmartas, millaista ihmisten elama oli keskella
erilaisia tartuntatauteja, perinnéllisid sairauksia, vammautumisia ja van-
huuden tuomia vaivoja. Muinais-DNA-tutkimus mahdollistaa my6s mu-
seokokoelmiin kerittyjen arkeologisten ihmisjddnnosten tutkimisen uusilla
menetelmilld ja tarkentaa arkeologisen aineiston ja historiankirjoituksen
tuottamaa kuvaa siitd, millaisten elididen kanssa ihmiset ovat jakaneet paitsi
ympéristdnsd myos oman kehonsa.

Menneisyyden ihmisten terveydentilasta kertova tieto voi myos tuoda
heidat ldhelle nykyisten ihmisten kokemusmaailmaa. Vaikka sairauksien
ja tautien tutkimuksen voi nahda myos kurjuuden historiana, siséltaa aihe-
piiri myos valtavasti elimaa ja ihmisyyttid. Epidemioiden keskelld huolel-
lisesti haudatut vainajat tai hellasti takkiin kadritty palkdneldinen lapsi
kertovat ennen kaikkea siit4, millaisella [immoll4 yhteisot ovat jasenidan

kohdelleet.
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itotumallisten elididen - eli kasvien, sienten ja eldinten - evoluutio
A alkoi noin 2,7-1,2 miljardia vuotta sitten yhteisestd kantamuodosta,
joka evoluution ja luonnonvalinnan myoti erilaistui nykyisin nidhtaviksi
luonnon lajikirjoksi. TAna pdivini aitotumallisia eliditd tunnetaan maail-
masta noin 1,5 miljoonaa lajia. Suomesta tunnetaan lihes 48 ooo lajia, joista
putkilokasveja on noin 3200, sienid noin 8 0oo ja eldimii 29 ooo. Eldimista
valtaosa on selkdrangattomia, ja niiden suurimman ryhman muodostavat
hyonteiset ldhes 26 0oo lajilla.#® Valtaosa luonnon monimuotoisuudesta
on kuitenkin yha tuntematonta, sillé lajeja arvioidaan olevan jopa kymmen-
tai satakertaisesti. "

Aitotumallisten elididen yhteisestd kantamuodosta muistuttavat tind
péivdna niin elididen ulkoisten piirteiden, rakenteiden kuin perimankin
samankaltaisuudet ja erot.4*> Esimerkiksi kasveilla ja sienilld on solusein,
joka kasveilla koostuu selluloosasta ja sienilld kitiinista — eldinsolussa sen

sijaan ei ole soluseindi. Aitotumallisten elididen soluissa on tuma, jossa

480 Hyvirinen et al. 2019
481 Moraetal. 2011
482 Douzery et al. 2004
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elidon perimi on pakkautuneena kromosomeihin. Kaikilla kolmella elio-
ryhmalléd - kasveilla, sienilld ja eldimilld — on solujen sisdllda myos energia-
aineenvaihdunnassa tarvittavia mitokondrioita, joissa on myds DNA:ta.
Kasveilla on lisdksi DNA:ta yhteyttdmisestd huolehtivissa viherhiukkasissa
eli kloroplasteissa. Elickuntaan kuuluvat myos esitumalliset eli bakteerit
ja arkit, jotka myos sisaltdvat DNA:ta. Pienid m44rid DNA:ta tai RNA:ta
sisdltavat myos virukset, joilla ei ole omaa solurakennetta, vaan ne vaa-
tivat isdntdsolun lisddntydkseen. Tédsta syystd viruksia ei katsota elaviksi
organismeiksi.

DNA:n koostumus niin tumassa, mitokondriossa kuin viherhiukkases-
sakin on lahes identtinen riippumatta sen alkuldhteestd. DNA koostuu nel-
jasta eméaksesta: adeniinista (A), tymiinistd (T), guaniinista (G) ja sytosiinista
(C). DNA-molekyyli koostuu kahdesta toisilleen vastakkaisesta juosteesta,
jotka pariutuvat emésparisiannon mukaisesti AT ja GC. Niin muodostuu
kaksijuosteinen DNA-molekyyli, joka siséltda koko yksiléon genomin eli
periméaineksen. Aitotumallisten elididen tuman genomissa on geenejé eli
proteiineja koodaavia DNA-jaksoja (eksoni) sekd ei-koodaavia DNA-jaksoja
(introni). Bakteereissa, mitokondrioissa tai viherhiukkasissa ei yleensd ole
introneja, vaan niiden sisiltima DNA koostuu vain proteiineja koodaavista
geeneisti.

Geenit ja niiden proteiinisynteesissd koodaamat proteiinit ovat elollis-
ten organismien toiminnan lahtokohta. Esimerkiksi ihmisen perimé on
pituudeltaan noin kolme miljardia emésparia, ja sen arvioidaan sisaltavin
noin 20000-25000 geenii. Vastaavasti esimerkiksi lituruohon noin 116 mil-
joonaa emésparia pitkdssd periméssi on noin 26 ooo geenid ja banaanikar-
pésella on 180 miljoonaa emésparia pitkdssa genomissa noin 15000 gee-
nia. Banaanikirpaselld on siis vahan yli puolet ihmisen geenien méaérésta.
Analysoimalla ndiden kahden organismin perimaa on havaittu, etti geenit
ovat hyvin samankaltaisia. Esimerkiksi tunnetuista ihmisen geneettisten
sairauksien geeneistd 75 prosentilla on homologi eli samasyntyinen geeni
banaanikdrpésessd.+®

Eliokunnan evoluution - ja myos lajikirjon — molekyylitason tutkimus

perustuu homologisten eli samasyntyisten DNA-jaksojen vertailuun eri

483 Helariutta et al. 2001; Hammal et al. 2022

205



https://doi.org/10.21435/t1.298

NN R N NN NN RN

| 290 300 310 320 330 340 350 360
CTATAGTGEA( RO GTTG Rttt el T T

Homo sapiens
Homo sapiens
Homo sapiens
Homo sapiens
Homo sapiens
Homo sapiens : : } !
MH791063.1 Homo sapiens A \TAG GGCC AC CT. 1y ARCTACTC
MH791061.1 Homo sapiens GCTC C 3 - C ACTACTC
KC750830.1 Homo sapiens G CTATAC C >
AY544154.1 Pan troglodytes
KJ192907.1 Pan troglodytes
X93335.1 Pan troglodytes
AY846293.1 Pan troglodytes
KJ192906.1 Pan troglodytes
AY544152.1 Pan troglodytes
AY846292.1 Pan troglodytes
KJl92809.1 Pan troglodytes
AYS544162.1 Pan paniscus
AYS544161.1 Pan paniscus
AY544156.1 Pan paniscus -
21 AY544155.1 Pan paniscus C BACAGGTT

b e b s e b

= D 00 =0 0 LN 0 D
DOl NS W O E

-

w

=

(=]

o

(3
L=1

Kuva 8.1. Kolmen kadellisen, ihmisen (Homo sapiens, rivit 1-9) ja sen kahden ldhimman
sukulaislajin, simpanssin (Pan troglodytes, rivit 10-17) ja bonobon (kadpidsimpanssi, Pan
paniscus, rivit 18—21) DNA-viivakoodisekvenssien vertailu (COI-geenialue, 658 emdsparia,
nakyma emaksista 287-361). DNA-sekvenssissd nakyy lajinsisaisid eroja. Esimerkiksi ihmi-
sen eri yksiléiden DNA-viivakoodissa voi olla A tai G emdspaikassa 305 ja simpanssilla taas
emdspaikoissa 329 ja 350. DNA-sekvensseissd nakyy myos lajien valisid eroja. Esimerkiksi
ihmiselld on kuvan ensimmaisessd sarakkeessa eméspaikassa 287 G, kun molemmilla apina-
lajeilla on A. Geenisekvenssit ovat GenBankista (tunnus lajinimen edessa). Kuva: Riikka Elo.

organismeilla. DNA:ssa tapahtuu ajan ja evoluution my6tid mutaatioita.
Mutaatioiden muotoja ovat kromosomisto-, kromosomi- ja pistemutaatiot.
Mutaatiot voivat olla yksilélle hyddyllisia, haitallisia tai neutraaleja, ja ne
voivat olla periytyvid (esimerkiksi sukusolujen ja mitokondrion mutaatiot)
tai periytyméittomia (somaattiset mutaatiot). Evoluutio karsii populaatioista
luonnonvalinnan kautta pois haitallisia mutaatioita, ja usein vakavimmat
mutaatiot karsiutuvat pois jo yksilonkehityksen alkuvaiheessa, silld ne voi-
vat vaikuttaa DNA:n emésjérjestykseen, johon proteiinisynteesi ja oikean-
laisten proteiinien muodostuminen perustuvat.

Mutaatiot nikyvit elididen homologisten DNA-jaksojen emésjarjestyk-
sen eroina, ja niiden muotoa, laajuutta ja yleisyyttd voidaan kéyttdd apuna
tunnistettaessa eri lajeja (kuvat 8.1 ja 8.2). Niitd eroja lajien DNA:ssa kdy-
tetddn geneettisind lajitunnisteina samalla tavalla kuin silminnahtavia ul-
koisia tuntomerkkeja ja muita biologisia eroja perinteisessd morfologisessa
lajintunnistuksessa (esimerkiksi viri, koko, pintarakenne, karvaisuus, kiilto,
elinympdristo, ravinnonkaytto, kaytos). Lajierot DNA:ssa ovat siis kuin sor-
menjalki, joilla voidaan erottaa toisistaan eri lajit ja tarvittaessa saman lajin

eri populaatiot tai jopa yksilot esimerkiksi rikospaikka- tai sukututkimuksessa.
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Kuva 8.2. Kuvassa ihmisen (Homo sapiens) ja kahden lahimman sukulaislajin, simpans-
sin (Pan troglodytes) ja bonobon (kddpiosimpanssi, Pan paniscus) evolutiivinen puu DNA-
viivakoodin perusteella (COI ldhinaapurimetodi, data Elo 2019). Kuvassa viivan pituus
néyttda lajierot: Thmisen lajiero apinalajeihin on noin 10 prosenttia ja kahden apinalajin
vélinen ero on noin 4 prosenttia. Viivan paksuus paitekolmiossa osoittaa lajinsisdista
muuntelua kuvan aineistona kiytetyissi DNA-sekvensseissa (ihminen 0,3 %, simpanssi
1,1% ja bonobo 1,2 %). Kuva: Riikka Elo.

Osa elididen geeneistd on evoluutiossa hyvin konservoituneita, eli
niissa esiintyy vain vihin tai ei lainkaan mutaatioita eri lajien valill4. Tal-
laiset geenit tuottavat yksiloille elintarkeitd proteiineja. Pienikin eméasten
lukuvirhe estdd oikeanlaisen proteiinin muodostumisen ja siten yksilon toi-
minnan ja kasvun. Osa geeneisté taas on ei-konservatiivisia, mika nahddan
DNA-sekvenssivertailussa suurempana emésvariaationa. Ei-koodaavissa
DNA-jaksoissa esiintyy enemman mutaatioita kuin proteiineja koodaavilla
geenialueilla. Eri DNA-alueille voidaan arvioida mutaatiofrekvenssi, jota
kaytetddn molekyylikellona selvitettiessd eliokunnan kehityslinjojen ja la-

jien eriytymistd vuosimiljoonien aikana (kuva 8.2).4%
DNA-viivakoodauksella tyokaluja lajistotutkimukselle
Vuonna 2003 kanadalainen professori Paul Hebert kollegoineen esit-
ti ajatuksen, ettd kaikki organismit voidaan tunnistaa lajitasolle pienen
DNA-osan, DNA-viivakoodin, avulla. Heidédn tutkimuksissaan eldinten

DNA-viivakoodimarkkeriksi eli DNA-sormenjélkitunnisteeksi valikoitui

mitokondrion COI-geenialueen alkuosa, joka on vain noin 658 eméasparin

484 Douzery et al. 2004; Hammal et al. 2022
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(engl. base pair, bp) pituinen alue.*® Tdmi geeni on erityisen tirked solun
toiminnalle, silla se koodaa soluhengityksen tiettya proteiinia. Geeni on
siis hyvin konservoitunut, ja siind esiintyy lajien valilla suhteellisen vihan -
mutta tutkimukselle riittdvasti — mutaatioita eli DNA:n emésjirjestykses-
sd nahtivid eroja. Vuonna 2003 julkaistussa tutkimuksessa timan DNA-
viivakoodin tarkastelu sadalta eldinlajilta osoitti, ettd lajit voidaan erottaa
toisistaan alueen vertailun avulla.#® Tutkimus paljasti, ettd geenialueessa
on lajien valilld yli kahden prosentin ero, kun lajien sisill4 ero on alle kak-
si prosenttia. T4td tasoa pidettiin alustavasti erdénlaisena nyrkkisdantoni
lajinsisdisen ja lajien vilisen geneettisen muuntelun suhteelle (divergenssi).
Sittemmin tieto on tarkentunut suku-, heimo-, luokka- ja lahkotasoilla (tak-
sonit). Esimerkiksi lajien valinen ero voi vaihdella 3-40 prosentin valilla.457

Sama COlI-geenialue 16ytyy myos kasvien ja sienten mitokondrioista,
mutta sen sijasta kasvien DNA-viivakoodausmarkkeriksi ovat valikoituneet
viherhiukkasen matK-ja rbcL-geenit ja sienten osalta tuman ITS-markkeri,
joka on tuman ei-koodaavaa DNA:ta.+*® Myo0s tietyille eldinryhmille, kuten
maaperdeldimille, joilla perinteinen COI-viivakoodaus on haasteellista, on
esitetty lajitunnisteiksi vaihtoehtoisia DNA-viivakoodigeeneji (esimerkiksi
ribosomaaliset 16S, 185 ja 28S, joita loytyy niin eldimilta, kasveilta, sieniltd
kuin bakteereiltakin).4®

DNA-viivakoodauksella voidaan siis tunnistaa lajit tarkasti, edullisesti
ja nopeasti. Lajintunnistus perustuu geenipankkeihin eli referenssiaineis-
toihin, joihin kootaan tunnistettujen lajien DNA-sekvenssitietoja lahdema-
teriaaliksi. Naitd geenipankkeja kootaan kansallisissa ja kansainvélisissd
tutkimushankkeissa. Esimerkiksi Suomen DNA-viivakoodaushankkeen
The Finnish Barcoding of Life -projektin tavoitteena on DNA-viivakoodata
koko Suomen eldin-, kasvi- ja sienilajisto.#° Tyotd timén eteen on tehty jo
yli kymmenen vuotta, ja esimerkiksi ldhes sadan asiantuntijan yhteistyol-

14 on DNA-viivakoodattu Suomen niveljalkaisista jo noin 43 prosenttia.+*

485 Hebert et al. 2003; Elbrecht et al. 2019

486 Hebert et al. 2003

487 Ratnasingham & Hebert 2013; Young & Hebert 2015
488 CBOL Plant Working Groupr et al. 2009; Seifert 2009
489 Deiner et al. 2017; Elo 2019; Harrison et al. 2021

490 FinBOL, www.finbol.org

491 Roslin et al. 2021
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Vastaavia maakohtaisia hankkeita on esimerkiksi Saksassa ja Norjas-
sa. Ne kaikki linkittyvit maailmanlaajuiseen International Barcoding of
Life -hankkeeseen,*? jonka tavoitteena on DNA-viivakoodata koko maail-
man lajisto. Elididen DNA-viivakoodit keratdan kansainvilisiin geenipank-
keihin, kuten iBOL-verkoston BOLD-tietokantaan* sek titd laajempaan
geenipankkiin.#“ Valtaosa maailman lajeista esiintyy laajalla maantieteelli-
selld alueella riippumatta valtioiden rajoista. Jatkuvasti kasvavia geenipank-
keja voi kayttda tutkimuksessa riippumatta lajien esiintymispaikasta. Esi-
merkiksi, jos Suomesta ei ole vield DNA-viivakoodattu rauduskoivua, mutta
Norjasta on, l6ytyy tdmén lajin DNA-viivakoodi jo valmiiksi geenipankista.

Geenipankkien avulla voidaan tunnistaa lajeja myds tunnistamatto-
masta elidsta tdysin DNA-pohjaisesti. Menetelméssa tunnistamattoman
elion DNA monistetaan PCR-reaktiossa ja sekvensoidaan, ja saatua DNA-
sekvenssipdtkad verrataan geenipankkien miljooniin sekvensseihin tun-
netuista lajeista. Jos elion DNA saa tunnistuksen geenipankissa olevaan
lajiin, saadaan lajille nimi. TAm4 on erityisen tirked menetelmé esimerkiksi
elividen eri kehitysvaiheiden tunnistuksessa. Menetelmalld voidaan DNA-
pohjaisesti tunnistaa esimerkiksi hyonteisen muna tai toukka, kasvin sie-
men tai siitepoly taikka sienen pala tai homekasvusto, joiden lajintunnistus
muuten voi olla hankalaa tai mahdotonta. DNA-viivakoodauksen suurin
rajoite on geenipankkien kattavuus, silld niihin on saatu vietya vasta pieni
osa maapallon lajidiversiteetistd.4%s

DNA-teknologian kehittyessa Sanger-sekvensoinnista NGS-menetel-
main (ks. luku 1), on evoluutiotutkimuksissa viime vuosina ryhdytty yha
enemman siirtymédn yhden tai muutaman geenin tutkimuksesta koko
mitokondriogenomin tai koko genomin tutkimukseen.#® Tdma on eri-
tyisen tarkedd, silla elididen koko genomit mahdollistavat lajien - joskus
eldinrotujen tai jopa yksiloiden - tunnistuksen pienistd DNA-paloista myos
silloin, kun DNA on hajonnut. DNA-viivakoodaus ja laajat geenipankit
tarjoavatkin yhi laajemmat mahdollisuudet elididen tunnistukseen niin
nyky- kuin muinais-DNA:stakin.

492 iBOL, https://ibol.org/

493 www.boldsystems.org

494 NBCI GenBank https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
495 Ratnasingham & Hebert 2013; Roslin et al. 2021

496 Arribas et al. 2016, Sims et al. 2009
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DNA-massaviivakoodauksessa sovelletaan lajintunnistusta
suureen lahdeaineistoon

DNA:ta on sielld, missd on soluja. Soluja taas on lihes kaikkialla, ja ndin
ollen myos DNA:ta - niin maassa, ilmassa kuin vedessékin. Elididen solut
uusiutuvat luontaisesti, ja vanhat kuolleet solut varisevat ndkymattomésti
ilmaan elididen pinnalta. Esimerkiksi huonepolystd valtaosa on thmisistad
jalemmikeista varissutta hilsettd, siitepolya taas on kasvukaudella ilmassa
valtavat madrit. Vedessd puolestaan eldd monenlaisia vesieldimia ja -kasveja.
Elididen kuollessa niiden pehmytkudokset hajoavat hajottajaelididen (sien-
ten, bakteerien ja hajottajaeldinten) toiminnan takia, kun taas kovat osat
(muun muassa luut, hydnteisten ulkokuoret, kasvien siemenet ja siitepoly
sekd sieni-itiot) hautautuvat ja sailoytyvat lopulta maaperdn sedimentteihin
fossiileina. Naméakin kuitenkin jattivit jalkeensd soluja ja niiden sisalla
myo6s DNA:ta.

DNA-viivakoodausmenetelmin merkittdvimpia hyotyja ovat sen monen-
laiset sovellukset lajintunnistuksessa, erityisesti DNA-massaviivakoodauksen
(myos DNA-metaviivakoodaus) keinoin. DNA-massaviivakoodaus tarkoittaa
analyysié, jossa DNA-viivakoodaus tehdddn rinnakkain lukuisista yksildistd
ja DNA-molekyyleista samanaikaisesti. Esimerkiksi elintarvikevalvonnassa
DNA-massaviivakoodauksella voidaan paljastaa teesekoituksissa, sushi-poy-
dissa tai luontaislddkkeissd mahdollisesti olevat myrkylliset tai uhanalaiset
lajit ottamalla vain pieni néyte tutkittavasta elintarvikkeesta.#? Vastaavasti
menetelmilld voidaan selvittdd eldiimen ruokavalio ottamalla nayte esimer-
kiksi lepakon, sudenkorennon tai linnun jatoksista.® Lapiollisesta maapera-
kariketta taas paljastuvat maaperan monimuotoiset lajiyhteisot.4# Maaperin
mullassa el sienirihmastoja, kasvien juuria, maaperieldimié ja bakteereita.
Eldinten luut, kasvien siemenet ja siitepoly, sieni-itiot ja selkarangattomien
elainten kovat ulkokuoren osat ovat voineet jattad maaperaédn DNA:ta. Sitd
tutkimalla saadaan tietoa esimerkiksi muinaisista kasviyhteisoistd ja niiden
polyttajistd, ihmisten ulko- ja sisdloisista, ihmisten ravinnonkaytosta, ihmisia

haitanneista tuhohyonteisistd sek sienistd ja homeista.

497 FiSer Pe¢nikar & Buzan 2014; Roslin et al. 2021; Srivathsan et al. 2021
498 Kaunisto et al. 2017; Vesterinen et al. 2018; Rytkonen et al. 2019
499 Young et al. 2012; Arribas et al. 2016.
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Toisinaan ei tarvita edes varsinaista nikyvda naytettd DNA:n lahteesta.
Hiljattain esimerkiksi Tanskassa eldintarhan ylapuolelta ilmasta keratysta
polysté pystyttiin tunnistamaan eldintarhassa asuvat eldimet, ja tutkimus
paljasti alueelta myos tavallisia kaupunkieldimia.s>° Myos elividen valisid
vuorovaikutuksia voidaan selvittdd DNA-massaviivakoodauksella. Erdassa
tutkimuksessa tutkijat kerdsivit niityltd luonnonkukkia, joita huuhdeltiin
tutkimusnesteelld. Pelkalld nesteen DNA-analyysilld saatiin paljastettua
kukissa kiyneet polyttajat, jotka olivat jittineet jalkeensd soluja kukkien
pinnalle°* Menetelmad kiytetadn myos vesistojen tutkimuksessa, silla vettd
tarvitaan naytepurkkiin vain pieni tilkka. DNA-seulomalla siitd saadaan
selvitettyd vesistdssd olevat hyonteiset ja tarvittaessa myos kalat, kasvit, levat
ja bakteerit.>>> Periaatteessa samaa DNA-massaviivakoodausmenetelmii
kaytetddn myos esimerkiksi puutiaisten kantamien patogeenien eli tau-
dinaiheuttajien tutkimuksessa. Hajottamalla puutiaisyksilot ja vertaamalla
niiden vatsojen sisaltod tiettyihin DNA-markkereihin selvidvit puutiaisen
kantamat bakteerit, virukset ja alkueldimet seka isantieldimet, joissa puu-
tiaiset ovat ruokailleet veriateriansa.’®

DNA-massaviivakoodauksessa hyddynnetiin NGS-sekvensointia (ks.
luku 1). Menetelmén avulla voidaan tunnistaa naytteestd samalla kertaa
useita elioryhmié, kuten kasvit ja eldimet. Kun sekvenssejd verrataan geeni-
pankkeihin, voidaan tuottaa néytteen lajilista. Bioinformatiikka eli DNA-
datan tiedonlouhinta on yhi tutkijalle ja tietokoneohjelmille hyvin ty6l4sts,
kallista ja aikaa vievda. Saatavan DNA-datan maarda voidaan kuitenkin
rajoittaa elioryhmakohdistetulla (PCR-pohjaisella) DNA-monistuksella ja
siten helpottaa bioinformatiikan tydvaihetta. Nykyaan menetelmia kayte-

tidn osittain rinnakkain.

soo Clare et al. 2021

sor Thomsen & Sigsgaard 2019

so2 Kuntke et al. 2020

so3 Klemola et al. 2019; Sormunen et al. 2023
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Muinais-DNA menneiden populaatioiden, lajien ja
elioyhteisojen tutkimuksessa

Arkeologisten tutkimusten yhteydessd on usein tutkittu biologisia néytteita
etenkin kasvimakrofossiilien ja siitepolyn osalta. Makrofossiileihin kuu-
luvat myos pienet eldinfossiilit, kuten hyOnteisten osat ja maaperieldinten
jadnnokset (kuva 8.3). Niitd on kuitenkin niin Suomessa kuin ulkomaillakin
tutkittu vain hyvin vihan paiosin niiden pienen koon, vaikean tai mah-
dottoman tunnistuksen seki asiantuntijoiden puutteen vuoksi.*>* Muinaiset
elioyhteisot — kasvit, sienet ja eldimet - tarjoavat kuitenkin valtavan tieto-
lahteen, jota voidaan tutkia muinais-DNA:n avulla. Jo nyt muinais-DNA-
tutkimus mahdollistaa esimerkiksi selkdrangattomien lajintunnistuksen
niin yksittdisestd naytteestd kuin sedimenttinaytteestakin (kuva 8.3).

Nykytekniikalla ldhes kaikki tutkimukset, jotka voidaan tehda nyky-
DNA:sta, on mahdollista tehdd myds muinais-DNA:sta. DNA voi sdily4
tutkimuskelpoisena, vaikka se olisi kulkenut ldpi ruoansulatuksen, altis-
tunut hapelle ja UV-siteilylle kaupunkipolyssa tai kellunut suolaisessa val-
tameressd. Toisaalta kaikki ndma tekijit myos hajottavat DNA-molekyylia
katkomalla DNA-juosteita ja muuttamalla molekyylirakenteita. Kasvi- ja
sienisoluja suojaavien soluseinien sisdlla DNA saattaa sailyd pidempédin
kuin eldinsoluissa, joissa soluseinii ei ole. Toisaalta soluseinien hajotus,
joka tarvitaan DNA:n tutkimuksessa, luo haasteita laboratoriomenetelmille
niin nyky-DNA:n kuin muinais-DNA:nkin tutkimuksessa. Joskus ei tuoreis-
takaan kasvi- tai sienindytteistd saada eristettyd DNA:ta.>*s

DNA siilyy parhaiten jadtyneend seki tasaisen kuivissa tai kosteissa ja
hapettomissa olosuhteissa. Muinais-DNA myos kontaminoituu helposti
nyky-DNA:lla. Niin ollen esimerkiksi arkeologisilta kaivauksilta DNA-
analyysiin ldhtevan niytemateriaalin kanssa tulee olla hyvin tarkkana. Th-
misestd irtoaa jatkuvasti ihon kuolleita soluja, minka liséksi henkiloiden
vaatteissa tai kengissd voi olla lemmikkieldinten karvoja. Néyte tulee suojata
myos ilmassa leijuvalta siitepdlyltd, sieni-itidilta, elainpolylta, hyonteisilts,
bakteereilta ja viruksilta. Muinais-DNA-laboratorio onkin ilmatiivis, ja sielld

tyoskennelldan hupullisissa suojavaatteissa (ks. luku 1).

so4 Lempidinen-Avci et al. 2021
so5 Elo 2019
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Kuva 8.3. Palkineen rauniokirkon arkeologisessa kaivauksessa 18ytyneitd selkarangatto-
mien jadnnoksid, jotka ovat perdisin 180o-luvun alkuun ajoittuvasta haudasta (Moilanen
2023). Kuvassa on kovakuoriaisten peitinsiipid, kirpasten toukkanahkoja, maarittelemat-
tomid hyonteisten ulkokuoren osia sekd sammalpunkkien kuoria. Niiden jadnndsten
silmdmadrdinen tunnistus on lihes mahdotonta selkirangattomien pienestd koosta ja
suuresta lajimaarastd johtuen. Rauniokirkon haudoista keréttyjd hy6nteisnaytteitd on la-
hetetty DNA-analyysiin, ja alustavat tulokset ovat lupaavia. Kuva: Riikka Elo.

DNA ja sen sdilymisympéristdt muodostavat terminologian ja lyhentei-
den viidakon, mutta késitteet avautuvat helpommin englannin kielen kautta.
Ympiristo-DNA (environmental DNA, eDNA) tarkoittaa nyky-ymparistdstd
loytyvaa DNA:ta niin ilmassa, maassa kuin vedessdkin. Kun tahdn termiin
lisdtadn mukaan pitkd aikajdnne, saadaan termi aeDNA eli muinaisympéris-
t6-DNA (ancient environmental DNA). Lihes samaan viittaa termi sedimentti-
DNA, lyhennettynd sedaDNA (sediment DNA tai sedimentary ancient DNA),
joka tarkoittaa my®s muinaista ympéristo-DNA:ta, mutta erityisesti sellaista,
joka on siiloytynyt maaperin, vesistdjen tai jian sedimenttikerroksiin.

Muinais-DNA-tutkimus mahdollistaa biodiversiteettitutkimuksen

niin populaatio-, laji- kuin yhteisotasollakin. Tutkijat ovat esimerkiksi
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selvittdneet sukupuuttoon kuolleen luolaleijonan koko mitokondrio-
genomin 31 yksilon noin 60000-30 000 vuotta vanhoista luista ja selvitta-
neet muun muassa lajin sisdistd diversiteettid (haplotyyppeji) ja eriytymista
nykyleijonasta.®*® Tutkimuksessa kiytettiin nykyleijonan sekvensoitua mi-
tokondriogenomia mallina, jonka avulla koottiin luolaleijonan hajonnut
DNA-sekvenssi oikeaan jirjestykseen. Menetelmaa kutsutaan genomin jér-
jestelyksi (engl. genome assembly).

Vastaavalla tavalla tutkittavasta aineistosta voidaan malligenomin avul-
la tehda kohdistettuja hakuja jopa sukupuuttoon kuolleista lajeista.s7 Ar-
keologian tavoin my6s muinais-DNA-tutkimuksissa hydnteisten tutkimus
on vasta alussa. Hiljattain kuitenkin julkaistiin ensimmaéinen hyonteisiin
kohdistettu tutkimus, jossa pystyttiin tunnistamaan lajilleen tuhansia vuo-
sia vanhoja kovakuoriaisfossiileja, joista yksi oli jopa 34 coo vuotta van-
ha. Tutkimuksessa kdytetty DNA oli hyvin pitkille hajonnutta, mutta l4-
hilajien malligenomit mahdollistivat DNA:n koonnin palapelin tapaan.s
Vastaavalla tavalla muinais-DNA-aineistosta voidaan etsid kohdistetusti
jalkid esimerkiksi ihmisia vaivanneista muinaisista bakteereista, viruksista
ja loisista. Menetelma onnistuu, jos lajeista on saatavilla genomitason DNA-
sekvenssitietoa geenipankeista.>*

Muinais-DNA-tutkimuksilla saadaan tietoa myos muinaisista elioyhtei-
soistd laajemmalla tasolla. Hyvia esimerkkeja ovat ihmisen hygieniasta tie-
toa tuovat latriini- eli kdymalatutkimukset. Israelista ja Latviasta l6ytyneistd
1400- ja 1300-luvuilta perdisin olevista latriineista selvitettiin DNA-massavii-
vakoodauksella ihmisten siséloisia ja vatsan mikrobiomia (ks. myos luku 7).
Tutkimus paljasti useita ihmis- ja eldinperaisia siséloiseldimia, bakteereja ja
viruksia ja valotti ndin ihmisten ravinnonkaytto4, hygieniaa ja tautitaakkaa
keskiajalla.s*® Tutkimus Lahi-Iddn ja Pohjois-Euroopan latriineista ajalta soo
eaa.—1700 jaa. paljasti useita ihmisen sisdloisia, kuten piiskamatoja, suolin-
kaisia ja lapamatoja (kuva 8.4), jotka osoittivat ihmisten kayttdneen ravin-
tonaan raakaa kalaa ja porsaanlihaa (ks. myos luku 7). Lisdksi tutkimuk-
sessa havaittiin lampaan, hevosen, koiran, sian ja jyrsijoiden loisia. TAma

so6 Stanton et al. 2020

so7 Zavala et al. 2021

s08 Smith et al. 2021

so9 Marciniak & Poinar 2018
sto  Sabin et al. 2020
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Kuva 8.4. Kuivattuja lapamatoja, Jyviskylan lyseon oppimateriaalia 180o-luvulta. Lapa-
mato on ollut menneisyydessd hyvin yleinen kalaa ravinnoksi kiyttavissa vaestoissa. Sitd
on joskus kuvattu suomalais-ugrilaisten kansojen "ikiaikaiseksi vitsaukseksi” (Naakka-
Korhonen 1997: 286) ja jopa Suomen "kansallisloiseksi” (esim. Konttinen et al. 1997), sil-
ld se oli erittdin yleinen Suomen jirvialueella vield 1900-luvun puolivilissa. Tutkimukset
osoittavat, ettd lapamadon jéljille on mahdollista padstd my6s maaperdsta tehtdvien DNA-
tutkimusten avulla. Kuva: Keski-Suomen museo. CC BY 4.0.
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osoitti yhteisdn pitineen kotieldimii ja toisaalta myos tuholaisjyrsijoiden
lasnéolon. Tutkimuksessa pystyttiin DNA-sekvensoimaan my®s muutaman
piiska- ja sukkulamatolajin koko mitokondriogenomi ja tutkimaan siten
matojen haplotyyppeji. Tuloksia voidaan hyodyntia selvitettdessi naiden
matolajien levidmistd menneisyydessd ja nykyisin.s®

Menneiden elidyhteistjen lajikoostumusta voidaan selvittdd myos vesi-
ympéristoistd. Esimerkiksi Norjassa tutkijat DNA-massaviivakoodasivat
jarvisedimenttikerrostumien 8 ooo vuotta vanhaa kasviyhteisoa sedaDNA:n
avulla. Tutkimus paljasti ldhes kaikki kasvitaksonit, joiden ldasn4olo oli
selvitetty aiemmin kasvien makrofossiileista ja siitepolyista. Lisaksi DNA-
tutkimuksessa paljastui 20 kasvilajia, joista ei ollut jadnyt muita jalkia.s*
Vastaavasti Gronlannissa tehty sedaDNA-analyysi 100 0oo vuotta vanhoista
valtameren pohjasedimenteistd paljasti useita merijaahan liittyvia lajeja, joi-
den selvitys auttaa mallintamaan merijaan liikkeitd vuosituhansien takaa.s

Maaperikairauksia ja sedaDNA-analyysejd yhdistdimalla saadaan ver-
tailtavaa tietoa esimerkiksi menneisyyden lajikirjosta seké lajien esiinty-
misalueista ja niiden muutoksista. SedaDNA-menetelmd myos tarkentaa
ja taydentdd perinteistd arkeologista kasvijddnne-, siitepoly- ja sieni-itio-
tutkimusta. Esimerkkisi Alpeilla on tutkittu viimeisen jadkauden jalkeista
ilmastoa 10000 vuoden takaa nykypdivain asti. Tutkimus paljasti alueen
metsittymisen alkaneen 10700 vuotta sitten lehtikuusi-, koivu- ja manty-
lajeilla. Thmistoiminta ymparistossa alkoi noin 5100 vuotta sitten, minka
osoittaa lajiston muutos: kuusi ja leppé runsastuivat ja pihtalaji romahti.
Muutos heijastaa maankayton ja laidunnuksen vaikutuksia, jonka seurauk-
sena maisema muuttui. Samalla analyysit kertovat myos karjanpidosta ja tu-
lenkéytostd kasvilajiston muuttuessa niitylle ja laidunmaalle tyypilliseksi.s*

Toisessa Alpeille sijoittuvassa tutkimuksessa selvitettiin DNA-massavii-
vakoodauksella ihmisen toimintaa, karjanpitoa ja maanmuokkausta jarvi-
sedimenttien sedaDNA-tutkimuksilla. Tutkimuksen kasvidata kasitti yli
kolme miljoonaa ja eldindata yli miljoona DNA-sekvenssin palasta, jotka

olivat periisin eri osista elididen genomeja. Suuri datamaari onnistuttiin

st Sge et al. 2018

st2 Alsos et al. 2016

s13 De Schepper et al. 2019
si4 Van Vugtetal. 2022
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Kuva 8.5. Suipon muotoinen sieni-iti¢ Pilkdneen rauniokirkon 1500-luvulle ajoittuvasta
haudasta 1/2022. Itiéiden silmdmiiriinen tunnistaminen on usein vaikeaa, mutta DNA-
menetelmdt voivat tarjota sithen keinoja. Kuva: Sanna Pitsi.

kuitenkin kasittelemiin ja tutkimus toi uutta tietoa kasvi- ja eldinlajeista
sekd ihmistoiminnasta 6 500 vuoden ajalta, muun muassa karjan ylilaidun-
nuksen aiheuttamasta eroosiosta ja metsikadosta rautakaudella.s®

Tassd esitetyt esimerkit osoittavat muinais-DNA:n ja sedaDNA:n mah-
dollisuudet tutkittaessa menneisyyden ihmisten elamaa seka ympariston
lajikirjoa. Tulevaisuudessa DNA-tutkimuksesta tullee yksi bioarkeologisen
tutkimuksen perustydkaluista, joka tuo merkittédvai lisitietoa menneisyy-
den kasveista, sienistd (kuva 8.5), eldimistd, bakteereista ja viruksista. Kaikki
tutkittava DNA-materiaali kasvattaa geenipankkeja ja mahdollistaa toden-
nikoisesti sellaisia poikkitieteellisia tutkimuskysymyksia, joita ei vield osata
edes ajatella. Lisdksi kaikki muinais-DNA:n avulla saatava tieto mennei-
syyden elidyhteisoistd raottaa luonnon monimuotoisuutta aikojen takaa
ja kertoo elidviden kehityksesti laji-) populaatio- ja yhteisotasolla. Naista
tutkimuksista saamme lisatietoa esimerkiksi kaynnissd olevan ilmaston-
muutoksen ja luontokadon mahdollisista vaikutuksista ja ehkapa voimme
16ytda ndihin ongelmiin myds ratkaisuja.

s15 Giguet-Covex et al. 2014
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Kasvien muinais-DNA-tutkimus
tarkentaa tietoa viljelyn historiasta

Mia Lempidinen-Avci
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rkeologisista kasvinaytteistd tai museoihin talletetuista historiallisista
kasvindytteistd eristetty DNA on osoittautunut hyodylliseksi maapallon
lajien ja elamén tutkimisessa. Maailmasta tunnetaan arviolta lihes 400 coo
kasvilajia. Taman lisiksi vuosittain loydetddn ja kuvataan pari tuhatta tie-
teelle uutta lajia. Useat maailman kasveista ovat heikosti tunnettuja, mita
tulee niiden lajiominaisuuksiin, ekologiaan, levinneisyyteen, niita uhkaa-
viin vaaroihin tai niista saataviin hyotyihin. Maailman kasvilajeista noin
kymmenen prosenttia on myos uhanalaisia, silld muun muassa ihmisen
toiminta ja ilmastonmuutos aiheuttavat lajikatoa. Nykypaivana kasveja kuo-
lee viisisataa kertaa nopeammin sukupuuttoon kuin esiteollisella ajalla eli
ennen 1850-lukua. Moni laji saattaakin kadota ennen kuin edes tiedimme
sen olemassaolosta.s™
Suomen nykyinen kasvillisuus tunnetaan melko hyvin, mutta muinaiset
kasvilajitja niiden ominaisuudet ovat huomattavasti heikommin tunnettuja.
Yksi syy tdhan on se, ettd suurin osa Suomen varhaisista kasvikokoelmista
tuhoutui Turun palossa vuonna 1827. Timén vuoksi vertailevaa tutkimusta
esimerkiksi siitd, millaisia nykykasvit ovat suhteessa muinoin kasvaneisiin

tai jopa sukupuuttoon kuolleisiin lajeihin, voidaan tehd4 tavallisesti vain

516 IPBES 2019
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Turun palon jilkeen kasvaneilla yksiloilla. Nain ollen tietoa siitd, millaisia
kasvit olivat ja mitd kasveja Suomessa kasvoi esimerkiksi viisisataa tai tuhat
vuotta sitten, ei ole kovin laajasti saatavilla.s”

Vaikka varhaiset kasvikokoelmat tuhoutuivat Turun palossa, voi tietoa
varhaisemmista kasveista saada museoiden kokoelmissa olevista arkeologi-
sista ja historiallisista kasvindytteistd. Arkeologiset naytteet ovat arkeologi-
silta kaivauksilta keratyistd maandytteistd talteen otettuja kasvien osia, kuten
siemenii, joita sdilytetadn ndyteputkissa kuivattuina tai etanoliin sdilottyina.
Arkeologisten kasvinaytteiden ika voi vaihdella jadkauden jalkeisestd ajas-
ta aina 18oo-luvulle. Historialliset naytteet puolestaan ovat padasiassa alle
kaksisataa vuotta vanhoja.s** Museoiden ja tutkimuslaitosten kokoelmiin
historialliset kasvinéytteet on talletettu yleensa paperille asetettuina, pras-
sdttyind ja kuivattuina kokonaisina kasveina (kuva 9.1).

Suomen maatalouden kehityksessa tapahtui murros 18oo-luvun lopulla
ja r9oo-luvun alussa, kun viljeltyja kasveja, kuten ravinto-, rehu- ja koris-
tekasveja, ryhdyttiin jalostamaan. Kasvinjalostuksessa pyrittiin valinnan,
risteytyksen ja muin kasvinjalostuksen keinoin kehittdmaéan sekd luonnon-
varaisista kasveista ettd jo viljelyksessa olleista maatiaiskannoista tai -lajik-
keista paremmin (pelto)viljelykseen sopivia ja enemman satoa tuottavia.
Maatalous tehostui jalostuksen lisiksi myos parempien koneiden ja lan-
noitteiden myo6td. Viimeistddn 19so-luvun kuluessa maatiaiskasvien aika
alkoi olla ohi, silld niitd viljeltiin yha vihemmaén jalostettujen lajikkeiden
yleistyessd. ™

Maatiaiskasvien késite juontaa juurensa 18oo-luvun lopulta, mutta maa-
tiaiskantoja on ollut olemassa jo varhain - aina niistd ajoista ldhtien, kun
ihminen alkoi ottaa luonnonvaraisia kasveja hyotykayttoon. Maatiaiskasvit
ovat viljelykasveja, joita ei ole tieteellisesti jalostettu, ja jotka ovat sopeutu-
neet paikallisiin olosuhteisiin pitkaaikaisen viljelyn ja viljelijoiden tekemén
valinnan kautta.

Maatiaiskanta eli paikalliskanta on viljelykasvin luonnonvaraisen kanta-
muodon kaltainen maatiaiskasvi, joka on sopeutunut paikallisiin kasvuolo-

suhteisiin. Maatiaislajike eli paikallislajike puolestaan on pidempiaikaisen

s17  Suominen & Himet-Ahti 1993; Lempidinen-Avci 2022
518 esim. Raxworthy & Tilston Smith 2021
sto  Heinonen 2009: 30
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Kuva 9.1. Kasvindytteet talletetaan préssattyind ja kuivattuina paperille asetettuna yhdes-
sd loytopaikkaa ja- aikaa koskevien tietojen kanssa. Kuvassa on kuusitahoinen ohra, joka
on keritty elokuussa vuonna 1917 Kangasalta. Nayte on Turun yliopiston kasvimuseon
kokoelmissa. Kuva: Nelly Llerena.
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viljelyn ja sukupolvien mittaisen valinnan tulos. Se on perdisin maatiais-
kannasta, mutta muuntunut paikallisesti tunnistettavaksi maatiaiskasviksi.
Maatiaiskasvit ovat tieteellisesti jalostamattomia viljelykasveja, jotka voivat
olla maatiaiskantaa tai -lajiketta.’>> Maatiaislajit taas ovat viljeltyji kasve-
ja, jotka lisadntyvat, kun viljelija sddstdd osan sadon siemenista tai jyvista
toistuvasti mydhempéin kylvoon.

Arkeologisista ja historiallisista kasvinaytteistd, jotka siis edustavat maa-
tiaiskantoja eli aikaa ennen 1950-lukua, voidaan tutkia kasvien geneettisia
ominaisuuksia muinais-DNA-tutkimuksen avulla. Satoja tai tuhansia vuo-
sia sitten eldneistd kasveista tehtiavat geneettiset tutkimukset ovat vastaavia,
joita tehddan myds nykykasvillisuudesta.s

DNA:n eméskoostumus ja -jirjestys ovat geneettisen tutkimuksen pe-
rusta. Geenit médrittelevit kasvin ominaisuudet, kuten kukan vérin. Sa-
man lajin eri yksiloiden vililld voi olla vaihtelua, eli yksiloiden geenien
emisjirjestyksissa on eroja. Néin ollen saman lajin yksildiden DNA on
toisistaan poikkeava. Geneettisen tutkimuksen perustana on, etti tietyn
kasvilajin geenejd voidaan tunnistaa vertaamalla niiden DNA:ta johonkin
jo tunnetun toisen kasvilajin DNA:han. Mitd enemman tutkitulla kasvi-
lajilla on periméssadn yhtilaisyyksia jonkin toisen kasvilajin kanssa, sitd
laheisempid sukua ne ovat. Vastaavasti, mitd enemman eroja niiden vililla
on, sitd kaukaisempia sukulaisia ne ovat keskendin. Vertaamalla eroja ja
yhtilaisyyksid voidaan tehd4 paatelmia siitd, miten kasvin evoluutio on
tapahtunut.

Kasveista voidaan siis tutkia, mika laji on kyseessd, ja lisdksi millaisia
piirteitd silld on, miten se on kehittynyt ja miten se eroaa jostakin toisesta
lajista. Kasvien evoluution tutkiminen on my6s ihmisen historian tutki-
musta. Kasveista tehdyt muinais-DNA-tutkimukset ovat jo nyt antaneet
vastauksia kysymyksiin siit4, miten ihminen on eri aikoina vaikuttanut
luonnonymparistéon (ks. luku 8) sekd missd, milloin ja miten tapahtui
siirtyminen metsastyksestd ja kerdilystd paimentolaisuuteen ja maanvil-

jelyyn.s

s20 Heinonen et al. 2014
sa1  Orlando et al. 2021
522 Brown et al. 2015
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Miten muinaisia kasveja tutkitaan?

Perinteisesti muinaisten kasvien tutkimuksessa yhdistyvit arkeologia ja kas-
vitiede, jolloin tutkimusalaa kutsutaan arkeobotaniikaksi tai paleoetno-
botaniikaksi» Toisaalta tutkimuksessa voivat yhdistyd myos geologia ja
kasvitiede, jolloin alaa kutsutaan paleobotaniikaksi, ilman etnos-liitetta.
Arkeobotaniikassa tutkitaan aina ihmiseen liittyvid ilmioita. Vain harvoin
on kokonaista arkeologista kasvia siilynyt tutkittavaksi, joten arkeobota-
niikka keskittyy tutkimaan muun muassa sellaisia siemeni4, jyvi4, lehtia,
hedelmi4, juurimukuloita ja puuta, jotka ovat sdilyneet suotuisissa oloissa
satoja tai jopa tuhansia vuosia. Tutkittavat kasvijaénteet ovat perdisin erilai-
sista ihmisen muokkaamista ympéristdistd, esimerkiksi asuinpaikoilta tai
haudoista. Paleobotaniikassa puolestaan tutkitaan luonnon omin ehdoin
tapahtuvia ilmioitd, joihin ihminen ei ole ollut vaikuttamassa tai vaikutus
on ollut hyvin vahiista. Paleobotaniikan tutkimuskohteena ovat useim-
miten siitepolyt (kuva 9.2), toisinaan myds fytoliitit. Fytoliitit ovat kasvien
sisdlle syntyvid, kasvin rakenteita jéljittelevid mikroskooppisia "kivid”, jotka
ovat usein ominaisia tietylle kasvilajille.s

Téssd luvussa kasvijdédnteilla tarkoitetaan siemenid ja jyvia, silld siite-
polyt ja fytoliitit muodostavat erilaisen aineiston. Usein nditd maassa sii-
lyneité kasvien osia kutsutaan makrofossiileiksi. Niiden tutkimus on pe-
rinteisesti pohjautunut morfologisiin eli muotoon ja ulkoasuun liittyviin
piirteisiin. Jokaisella kasvilajilla on omannikoisensi siemenet, eli siemenen
koko, muoto, viri, pinta- ja solurakenne ovat jokaiselle kasvilajille yksilolli-
set.s» Niiden lajityypillisten ominaisuuksien perusteella voi erottaa esimer-
kiksi vadelman siemenen sen lihisukulaisesta karhunvatukasta (kuva 9.3).
Aina kasvilajin madritys ei kuitenkaan ole luotettava tai edes mahdollinen,
etenkin jos siemen on hajonnut ja siitd on jiljell4 vain pieni murunen. Sil-
loin muinais-DNA-tutkimuksesta voi olla apua.

Muinais-DNA:ta on mahdollista eristdd mistd tahansa sdilyneista kasvien
osista, kuten siemenist4, jyvistd, lehdist4, neulasista, nupuista, silmuista tai
puusta. DNA:1la on kuitenkin harmillinen piirre: se hajoaa herkisti erilaisten

523 Renfrew 1973
524 Piperno 2006
525 Renfrew 1973
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Kuva 9.2. Siitepolyt kuuluvat
paleobotaniikan tutkimuskoh-
teisiin. Punaiseksi varjattya
mannyn siitepélya Palkaneen
Rauniokirkon 1800-luvulle
ajoittuvasta haudasta 13/2022.
Kuva: Sanna Patsi.

Kuva 9.3. Siemenet voidaan
méarittdd lajilleen niiden koon,
muodon ja pintarakenteen pe-
rusteella. Ylhailld vadelman ja
alhaalla karhunvatukan siemen.
Molemmat siemenet ovat loy-
tyneet Kotkan Ruotsinsalmen
merilinnoituksesta ja ajoittuvat
arkeologisen kontekstin perus-
teella 1800-luvulle. Kuva: Mia
2.8 mm Lempidinen-Avci.
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ympdristotekijoiden seurauksena (ks. luku 1). Makrofossiilit ovat sdilyneet ny-
kypéiviin joko hiiltyneina tai hiiltyméttomin, mutta tulen kanssa tekemisiin
joutunut, hiiltynyt makrofossiili ei yleensa siséll tarpeeksi DNA:ta analysoita-
vaksi, silla palaminen havitta4 eloperdistd ainesta. Parhaiten muinais-DNA:ta
onjiljelld hiiltymattdmissa makrofossiileissa, jotka ovat sdilyneetjoko kylmis-
sd ja kuivissa olosuhteissa, kuten ikiroudassa, jaitikoill4, aavikoilla, luolissa
tai vahahappisissa ja kosteissa ympéristoissd, kuten vesistdissa tai kaivoissa.s2®
Myos mineralisoituneet tai esimerkiksi muinaiseen pihkaan tallentuneet kas-
vijadnteet voivat olla sellaisia tutkimuskohteita, joissa DNA:ta saattaa olla
sdilynyt. Maailmalla on saatu erinomaisia tuloksia tuhansia vuosia sitten pih-
kaan tallentuneista hydnteisistd, joista on saatu eristettyd DNA:ta.5>

Myos ulosteet ovat hyvid lahteitd kasvien muinais-DNA:n tutkimiseen,
silld kasvit ovat kautta aikojen kuuluneet ihmisten ruokavalioon. Kotkan
Ruotsinsalmen merilinnoituksen latriinissa oli sdilynyt 1850-luvun pokalei-
td, joissa erityisesti siemenet ovat siilyneet niin hyvin, ettd sotilaiden ruoka-
valio on saatu niiden avulla selvitettya. Tutkimusten mukaan sotilaat sdivit
muun muassa kauraa ja hirssid seki erilaisia marjoja (kuva 9.3). 5 Ruotsin-
salmen linnoituksen ulosteista voisi todennikoisesti eristid myos DNA:ta,
jolloin késitysta sotilaiden ruokavaliosta saataisiin tarkennettua entisestian.

Ymparistostd perdisin olevan, esimerkiksi nykyaikaisen siitepélyn muka-
na kulkeutuvan DNA:n padtyminen samaan niytteeseen muinaisen DNA:n
kanssa on niytteenotossa estettdvi niin hyvin kuin mahdollista. Tamén
vuoksi arkeologisilla kaivauksilla otettavat kasvien DNA-ndytteet olisi
parasta ottaa joko kairaamalla tai vaihtoehtoisesti suoraan nayteputkeen
tutkimusalueen seindiméan profilista. DNA:n heikon siilyvyyden vuoksi
arkeologisten kaivausten yhteydessa talteen otetut kasvien jaanteet on heti
maasta nostamisen jilkeen varastoitava kylmassa ja mieluiten pakastettava,
jotta kasvin arvokas DNA ei katoa.s®

Haastavuutensa vuoksi muinaisten kasvien DNA-tutkimus on toistaisek-
si saanut varsin vihan huomiota verrattuna muinaisten ihmisen tai eldin-

ten DNA-tutkimuksiin. Kasvien muinais-DNA-tutkimuksilla on kuitenkin

526 Wales & Kistler 2019

527 Biisse et al. 2017, ks. my®s Peris et al. 2020
528 Lempidinen-Avci & Kykyri 2017

s29 Thibauld et al. 2022
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Kuva 9.4. Hiiltyneitd ohran jyvia 1700-luvulta Porvoosta. Kuva: Mia Lempidinen-Avci.

selvitetty esimerkiksi kasvien alkupera4, kasvien domestikaatiota luonnon-
kasveista hyotykasveiksi, domestikaation vaikutuksia monimuotoisuuteen
sekd kasvien levittaytymista eri alueille. Suurin osa maailmalla tehdyistd
kasvien muinais-DNA-tutkimuksista on keskittynyt hyotykasvien, kuten vii-
nirypdleen, vehnén, riisin ja maissin geneettisen periméan selvittimiseen.s
Suomessa muinais-DNA-tutkimusta arkeologisesta kasviaineistosta on
tehty toistaiseksi vain kerran: tutkimuskohteena oli suomalaisille kautta his-
torian tdrkedssa roolissa ollut ohra (kuva 9.4). Sen geneettisti perimaé tut-
kittiin noin tuhat vuotta vanhoista hiiltyneistd jyvisti, jotka olivat 1oytyneet
Raision Mullista, Espoon Mankbyst4, Pirkkalan Tursiannotkosta ja Hattulan
Retulansaaresta sekd 1870-luvulla museoon talletetuista kuivana siilytetyistd
kasvinéytteistd. Tutkimuksella haluttiin saada tietoa Suomen varhaisesta
viljelyhistoriasta ja sen muutoksista kautta aikojen. Ennen kuin tarkastellaan
ohrasta saatujen tutkimusten tuloksia, luodaan katsaus sithen, miten ihmi-

nen on muuttanut kasvien geneettistd perimaa jo tuhansien vuosien ajan.

530 esim. Schlumbaum et al. 1998; Jones & Brown 2000; Doebley 2004; Bouby et al. 2021
531 Lempidinen-Avci 2019; Lempidinen-Avci et al. 2020
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Ihmisen vaikutus kasveihin ja niiden geneettiseen perimaan

Thmiset ovat muuttaneet luonnonympdristdd, vaikuttaneet luonnon mo-
nimuotoisuuteen ja hyodyntaneet kasvillisuutta kautta aikojen. Varhaisin
kasvien hyddyntdmisen muoto oli keriily, jossa ravintoa saatiin luonnon-
ympériston kasvillisuudesta. Thmiset kerdsivat yksivuotisia, luonnonva-
raisia kasveja ravinnoksi, 1ddkkeeksi, polttoaineeksi, rakennustarpeiksi ja
kuiduiksi. Joitain luonnonvaraisia kasveja ryhdyttiin kylvimaan valituille
kasvupaikoille - valintakriteerind olivat ulkonako, viljelyominaisuudet ja
kenties myos maku. Niit4 luonnonvaraisia, tietynlaisen perimin omaavia
kasveja kylvettiin maille, joita oli mahdollisesti muokattu ja joilta muu kas-
villisuus oli poistettu ndiden halutumpien kasvien tielti. Kasvupaikat olivat
pienid laikkuja, mutta voidaan jo puhua varhaisesta viljelysta.

Tamén vaatimattoman ja pienimuotoisen varhaisen viljelyn jalkeen
alkoi naiden kasvien tarkoituksellinen viljelykasviksi jalostaminen eli do-
mestikaatio. T4ssd vaiheessa kasvien hyvid ja toivottuja ominaisuuksia suo-
sittiin, ja villeista luonnonkasveista saatiin kehitettya isompia siemenié ja
runsaampia satoja tuottavia kasveja. Viljely ja kasvien domestikaatio olivat
alkuvaiheissaan luultavasti oppimista erehdyksen ja yrittimisen kautta. Joi-
denkin kasvien domestikaatio onnistui, kun taas toiset hylittiin, ja ne jaivat
edelleen kasvamaan villeini. Jossakin toisaalla taas saman kasvin domes-
tikaatio onnistui, ja kasvista tuli osa ravintotaloutta.”?

Domestikaation myotd kasvin periméssi alkoi tapahtua muutoksia.
Esimerkiksi viljeltyjen heindkasvien, kuten vehnén ja ohran, evoluutiota
domestikaatio muutti merkittavasti. Myos peltojen muokkaaminen kas-
ville suotuisaksi edesauttoi viljellyn kasvin jyvien itimistd ja kasvua. Ajan
kuluessa jyvien koko kasvoi, ja ne kehittyivit niin, ettd ne eivit irronneet
tahkéstd herkasti. Taima domestikaation myo6td kehittynyt geneettinen
ominaisuus estd siementen luonnollisen levidmisen ja antaa ihmisille
mahdollisuuden korjata ja keriti siemenet optimaaliseen aikaan, eli koko
sato voidaan kerdtd yhdella kertaa talteen. Luonnonvaraisilla muodoil-
la siemenet levisivit eriaikaisesti ja monin eri tavoin, ja niiden itimis- ja

kasvuolosuhteet saattoivat olla muokkaamattomilla mailla heikot. Lisiksi

532 Weiss et al. 2006; Zohary et al. 2012
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luonnonvaraisten kasvien siementen kerdaminen oli haastavaa, kun sie-
menet irtosivat tihkéstd herkasti eikd niiden kerdaminen tiettyyn aikaan
ollut mahdollista.s3

Kasvien viljelykasveiksi jalostaminen merkitsi merkittdvad kdannettd ih-
miskunnan kehityksess, silld se mahdollisti siirtymisen metsastaja-kerailija-
ja paimentolaisyhteisoistd sedentaarisiin maatalousyhteiskuntiin. Varhai-
simmat kasvit, joita ryhdyttiin jalostamaan luonnonvaraisista muodoista
viljelykasveiksi, olivat jo aiemmin mainittujen vehnin ja ohran liséksi linssi,
herne, kikherne ja pellava. Ndiden kasvien domestikaatio tapahtui L&hi-
id4ssd noin 11500 vuotta sitten. Esimerkiksi Kreikkaan viljan viljely levisi
noin 8 ooo vuotta sitten ja Saksaan noin 7000 vuotta sitten.’*4 Varhaisimmat
merkit viljelystd Suomessa ajoittuvat timénhetkisen tiedon mukaan kivi-
kaudelle, noin vuoteen 2300 eaa.’® Nam4 varhaisimmat merkit viljelystd
ovat Turusta Niuskalan ja Riihivainion kivikautisilta asuinpaikoilta, joista
on loydetty ohran jyvid arkeologisten tutkimusten yhteydessa. Ohran kas-
vupaikat ovat sijainneet aurinkoisilla, hiekkaisilla etel4rinteilld, joilla on
ollut suotuisat kasvuolosuhteet.*® Suomessa ohralla on kautta aikojen ollut
suuri merkitys oluenpanossa ja ruokataloudessa, joten siksi sen geneettinen
tutkiminen on kiinnostavaa. Millaisia sitten olivat nima varhaiset ohrat ja

mitd niistid voidaan saada selville esimerkiksi DNA-tutkimuksilla?

Maatiaisohran geneettiset tutkimukset

Ohraa on viljelty Suomessa ja muuallakin Pohjois-Euroopassa tuhansia vuo-
sia. Ilmasto-olosuhteet, valon maira ja valoisan ajan pituus sekd maaperin
ominaisuudet vaihtelevat maantieteellisesti, joten ndm4 tekijat ovat johta-
neet aikojen kuluessa ohran sopeutumiseen eri alueilla vallinneisiin oloihin.
Geneettisilld tutkimuksilla voidaan selvittda ohran monimuotoisuutta ja
levinneisyyttd seka lisdksi saada tietoa eri alueilla esiintyvien ohrapopu-
laatioiden sukulaissuhteesta toisiinsa. Muinais-DNA-tutkimukset voivat

533 Weiss et al. 2006
534 Weiss et al. 2006
535 Lempidinen-Avci et al. 2024
536 Lempidinen-Avci et al. 2024
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myos selventdd ohran varhaista levinneisyytté ja valottaa ohran varhaisten
muotojen eli maatiaislajikkeiden alkuperaa.

Ennen ohran viljelyd ihmiset kerdsivat luonnosta villiohran jyvié ravin-
noksi. Kuten jo aiemmin on todettu, luonnonvaraisena kasvavan hein-
kasvin, kuten villiohran, tahka katkeaa jyvien kypsyttyd, mika tekee jyvien
kerailysta varsin hankalaa ja tyolédsta. Viljellyssd ohrassa titd ongelmaa ei
ole. Viljellyssa ohrassa tapahtui tihkdn vahvistumisen myota muitakin ge-
neettisia muutoksia, nimittdin kaksitahoisesta villiohrasta kehittyi monita-
hoisia ohria, joiden tdhkéssi on jyvia neljassa tai kuudessa rivissa. Lisaksi
ohra voi olla joko paljasjyviistd eli kuoretonta tai kuorellista, jolloin jyvaa
ympéroivat helpeet. Varhaisimmat viljellyt ohrat Suomessa ovat olleet seka
kuoretonta ettd kuorellista tyyppid. Molempia on 10ytynyt arkeologisissa
tutkimuksissa kivikauden lopulle noin 4300 vuotta sitten ajoittuvilta edella
mainituilta asuinpaikoilta Turun seudulta.s?”

Vuonna 2018 tehdyssi suomalaisessa muinais-DNA tutkimuksessa ai-
neisto koostui noin tuhat vuotta vanhoista hiiltyneistd ohranjyvista. Niiden
lisiksi tutkittiin historiallisia ohranytteitd Turun ja Helsingin yliopistojen
kasvimuseoissa sijaitsevista kasvikokoelmista eli herbaarioista sekd Ruotsin
kulttuurihistoriallisen museon siemenkokoelmasta. Tutkimuksissa kavi
ilmi, etta hiiltyneista arkeologisista jyvistd saadut DNA-pitoisuudet olivat
litan alhaisia, eli geneettistd tietoa ei ole sdilynyt jyvissa riittavasti.? Tulos
vahvisti jo aiemmin raportoidut vaikeudet muinais-DNA:n sdilyvyydessi
hiiltyneen aineiston kohdalla.

Herbaarioista ja siemenkokoelmista saadut historialliset ndytteet sen
sijaan antoivat tuloksia, silla kuivana siilytetyissd ohrandytteissd geneet-
tista tietoa oli sdilynyt. Tutkimukset vahvistivat aiemmin osoitetun vahvan
geneettisen eron kaksirivisen ja kuusirivisen ohran vililld. Tulokset lisiksi
osoittivat, ettd suomalainen kuusitahoinen ohra, tihtiohra, on voimakkaasti
keskittynyt tietyille maantieteellisille alueille, kun taas nuorempaa ja har-
vemmin viljeltyd kaksitahoista ohraa on viljelty tasaisesti maan eri osissa.
Geneettisten analyysien perusteella nayttid lisiksi siltd, ettd molemmat
ohratyypit ovat myohaan kukkivia lajikkeita, joiden sato kypsyy melko
myohéan syyskesilld. Tutkimukset paljastivat myos, ettd kuusitahoinen

537 Lempidinen-Avci et al. 2024
538 Lempidinen-Avci et al. 2020
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ohra on aikojen kuluessa sopeutunut pohjoiseen maaperdén, ilmastoon ja
valoon, ja se on siten todennikoisesti Suomessa jo kauan viljelyssa ollutta
tyyppid. Sen sijaan kaksitahoinen ohra ei osoittanut selked sopeutumista
Suomen oloihin, ja se on todennékoisesti ollut vihemmén aikaa viljelyssa.

Viljelykasvien muinais-DNA:n tutkimisen merkitys

Ohran ohella my®6s ruis (Secale cereale) on ollut jo muinoin merkittava vilja
Suomessa. Suomessa kasvavasta rukiista tiedetdin geneettisten tutkimus-
ten perusteella, ettd se on sopeutunut pohjoisiin sddoloihin ja sen perima
poikkeaa muualla Euroopassa kasvavista rukiista. Tiedetadn my®os, ettd poh-
joisessa kasvavan rukiin perima on siilynyt melko muuttumattomana vuo-
sisatojen ajan.?®® Rukiin historia Suomessa on mielenkiintoinen, silla varhai-
simmat rukiin jyvit on ldydetty Paimion Spurilan arkeologiselta kohteelta
ja ne ajoittuvat noin 100 eaa.—100 jaa. viliselle ajalle.s* Tuolloin ruis on to-
dennikaisesti kasvanut ohrapellossa rikkakasvina. Vasta noin rooo-luvulta
jaa. alkaen ruista on viljelty tarkoituksella, sill4 tuolloin sen mééri arkeo-
logisissa l6ydoissd kasvaa. Ruista on 10ydetty noin tuhat vuotta vanhoista
haudoista Mikkelin Tuukkalasta ja Turun (ent. Kaarinan) Kirkkomaesta 5+
joten silld on saattanut olla statusarvoa silloin kun sen varsinainen merkitys
ruokapoydassi oli vield vihiinen. Espoon Mankbyn keskiaikaisen kylan
tutkimuksissa selvisi, ettd Mankbyssa ruis on ollut eniten viljelty vilja. To-
dennikéisesti ruista onkin viimeistdin 1200-luvulta alkaen viljelty pelloissa
pééviljana. Syyné rukiin suosioon on sen luotettavuus. Se on sopeutunut
pohjoisiin sddolosuhteisiin ja menestyy huonommillakin mailla (kuva 9.5),
kun taas ohra vaatii muokattua ja mielelldan lannoitettua maata, minka
liséksi ohra on my6s herkempi sddolojen vaihteluille.4

Vehnilajeilla (Triticum ssp.) on esihistoriallisena aikana ollut Suomessa
samanlainen rooli ohran viljelyn rikkakasveina kuin rukiilla, silld niiden

maari arkeologisissa 16ydoissd on hyvin niukka. Varhaisia vehnalajeja

s39 Larsson et al. 2019

s40 Seppi-Heikka 1986

541 ks. esim. Lempidinen-Avci 2019 ja lihteet siind
542 Lempidinen-Avci et al. 2017

231



https://doi.org/10.21435/t1.298

Kuva 9.5. Kaskipelloissa on viljelty eri viljoja. Rukiin kasvattaminen on onnistunut lajik-
keesta riippuen my6s huonommilla mailla. Kuva: Ulla Nordfors.

Suomessa ovat polkkyvehna (T. compactum), emmervehna (T dicoccum)

ja leipavehna (T. aestivum), joita kaikkia on 10ytynyt edelld mainitun ru-
kiin tapaan Paimion Spurilasta varhaiselta rautakaudelta.’* Suomessa

eri vehnélajeilla ei esihistoriallisena aikana ollut kovin suurta suosiota
todenndkoisesti siksi, ettd vehnat ovat herkkia kylmélle ja kasvitaudeille.
Muualla maailmassa eri vehnilajit, kuten emmervehné ja durumvehna,
ovat kuitenkin olleet merkittavi osa ruokavaliota jo tuhansia vuosia. Veh-
nien geneettisten tutkimusten perusteella arvellaan, ettd vehnalajeilla oli
useita vaiheita domestikaatiossa. Eri vehnélajit ovat viihtyneet rinnakkain

543 Seppa-Heikka 1986
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samoilla seuduilla vuosituhansia ja risteytyneet keskendin, jolloin on muo-
dostunut uusia vehnalajikkeita. Osa lajeista menestyy paremmin l[ampimis-
sd ilmastoissa, kun toiset taas viihtyvit myods viileammassa.s+
Myos varhaisimmat kauran (Avena sativa) jyvit Suomesta ovat [6ytyneet

Paimion Spurilasta. Alkuaikoina kaura on ollut rikkakasvi kuten ruisja vehna.
Kauraa on todennikoisesti alettu viljelld vasta keskiajalla, silloinkin 1dhin-
né hevosten rehuksi, eli ihmisravintona sité ei kdytetty. Ruotsissa on tehty

1400-1700-luvuille ajoittuvista kauroista geneettisid tutkimuksia, jotka ovat

osoittaneet, ettd muinaisilla maatiaislajikkeilla on geneettistd samankaltai-
suutta seka historiallisten ettd nykyisten lajikkeiden kanssa.s Tama tarkoittaa

siis sit, ettd kauran lajiominaisuuksia ei ole muutettu, silld vanhat lajikkeet

ovat sopeutuneet paikalliseen kasvuympdristoonsa, eikd tastd ominaisuu-
desta ole haluttu luopua. Kauran maatiaislajikkeet ovat muutenkin olleet
varsin monimuotoisia, mutta jalostuksen myotd timé kirjo on kadonnut.5°

Edelld on esitetty Suomessa kasvavien ja ruokavaliossamme tirkeiden

viljakasvien arkeologisia ja geneettisia tietoja. Muinaisten kasvien ominai-
suuksien ja viljelyyn sopeutumisen tunteminen on tirked, silld naité tietoja

voidaan hyodynta kasvinjalostuksessa esimerkiksi uusia lajikkeita jalos-
tettaessa. Uudet kasvilajikkeet voivat menestyd muuttuvassa ilmastossa, ja

ne voivat vastata mahdollisiin tulevaisuuden ruuantuotannon haasteisiin.
Uusien lajikkeiden avulla voidaan vauhdittaa viljelyyn sopeutumista vuosi-
kymmenilla tai jopa vuosisadoilla. Mutta keitd olivat ihmiset, jotka jo var-

hain koettivat saada elantonsa myos maata viljelemalla?

Muinaisten kasvien tutkimus on myos
ihmisen menneisyyden tutkimusta

Ennen maanviljelyn alkua ihmiset saivat elantonsa metséstyksest4, kalastuk-
sesta ja luonnon antimien kerailysta. Arkeologisista ihmisten luista tehtyjen
muinais-DNA-tutkimusten perusteella tiedetéén, ettd Euroopan ihmispo-
pulaatiossa tapahtui suuria muutoksia samoihin aikoihin, kun ensimmaiset

saq lobetal. 2024
s45 lobetal. 2024
546 Raud Westberg 2021
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merkit maanviljelystd ilmestyvit arkeologiseen aineistoon. Vaikuttaa silta,
ettd maanviljely levittaytyi Eurooppaan kivikaudella ainakin osittain uusien
tulokkaiden mukana (ks. luku 3).

Suomessa toistaiseksi varhaisimmat merkit viljelystd ovat Turusta noin
4300 vuoden takaa.’¥” Ruotsin lantisissi osissa ensimmaéiset merkit maan-
viljelystd ovat puolestaan noin viiden tuhannen vuoden takaa eli ajalta
4000-3300 eaa.*® Ahvenanmaalla maanviljely on puolestaan alkanut noin
neljatuhatta vuotta sitten eli vuosien 2600—2300 eaa. vilill4. Turusta 16yty-
neet varhaisimmat merkit maanviljelystd ovat noin ajalta 2340-1120 €aa., eli
varsin pian sen jalkeen, kun viljely on aloitettu Ahvenanmaalla, on myos
Manner-Suomen puolella ryhdytty viljelem4dn maata. Tayttd varmuutta
maanviljelyn etenemistavoista ei kuitenkaan ole. Varsinais-Suomen arkeo-
logisissa l6ydoissa on havaittavissa skandinaavista esineistdd samaan aikaan
kun viljely on aloitettu, mutta ei tiedetd, tulivatko ensimmaiset maata vilje-
levdtihmiset Skandinaviasta vai saatiinko skandinaavisten kauppiaiden tai
ystavien valitykselld ainoastaan siemenviljaa ja tietoa maanviljelysta.

Suomessa tarvitaan vield lisdd arkeobotanisia tutkimuksia, jotta maanvil-
jelyn alkuvaiheista ja varhaisista viljellyisté lajeista saadaan lisdtietoa. Arkeo-
logista kasvitutkimusta tehdd4n usein arkeologisten kaivausten yhteydess,
minka vuoksi tutkimustulokset painottuvat sellaisiin paikkakuntiin ja aluei-
siin, joissa kaivauksia on tehty runsaasti. Tulevaisuudessa tutkimuksia olisi
tarpeen tehdd Suomen eri osissa alueellisten erojen selvittamiseksi. Lisaksi
tarvitaan vield tarkempia tutkimuksia eri hyotykasveista ja niiden historiasta.

Kasvien muinais-DNA-tutkimuksen avulla on mahdollista saada tie-
toa menneisyyden ihmisen jokapédiviisestd elimaisti, taloudesta, ruoka-
valiosta, ympdristOstd, sopeutumisesta sekd ihmisen tekemasté varhaisesta
jalostusvalinnasta, luonnonvalinnasta ja maankaytostd. Taman lisaksi kas-
vien geneettisen monimuotoisuuden tunteminen voi tuottaa ratkaisuja
ilmastonmuutokseen ja luontokatoon liittyviin kriiseihin. Tuntemalla
menneisyyttd on mahdollista paremmin ymmaért44 ja suojella yhteistd

tulevaisuuttamme.

s47 Lempidinen-Avci et al. 2024
548 Vanhanen et al. 2019
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Arkeogenetiikka eldinten evolutiivisen
historian tutkimuksessa

Jouni Aspi
® https://orcid.org/0000-0002-2451-3201

opulaatioiden historiaa voidaan tutkia niiden nykyisen geneettisen

koostumuksen pohjalta. Tutkimusta tehd4dn populaatiogeneettisilld
simulaatiomenetelmilld, joiden kehitys on mahdollistanut menneisyydes-
sd tapahtuneiden geneettisten muutosten ja populaatiokoon jéljittimisen
niin ihmisilld kuin koti- ja luonnoneldimillikin.5* Lihestymistavalla on
kuitenkin rajansa: nykypéivin4 otetut DNA-néytteet eivat valttimattd kerro
lajin koko historiaa, koska mahdollisesti kadonneet sukulinjat eivit aina ole
edustettuina nykyisissd populaatioissa. Simulaatioiden perusteella tehdyt
péatelmit lajien evolutiivisesta historiasta voivat myos olla tulkinnanvaraisia,
koska erilaiset demografiset historiat voivat jittda populaatioihin samanlai-
sia geneettisid jalkid tai ne voivat peittd4 toistensa vaikutuksia. Tama pitee
erityisesti domestikoituihin tai voimakkaasti hyddynnettyihin elaimiin, joi-
den populaatiokoot ovat pienid. Téstd syystd ihmistoiminta sekd ilmaston ja
ympdristdn muutokset voivat vaikuttaa niihin voimakkaasti. Mahdollisten
ajallisten geneettisten muutosten havaitsemiseksi tutkimuksissa tarvitaankin
naytteitd eri aikakausilta.

Museondytteistd, arkeologisista l16ydoista ja fossiilisista jadnnoksista

saatuun DNA:han perustuva tutkimus on mullistanut luonnonvaraisten

549 esim. Aspi et al. 2006: 1566-1570
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eldinten ja kotieldinten evolutiivisen historian tutkimuksen. Vertailemalla
historiallisia ja nykyaikaisia DNA-sekvenssejé tai muita geneettisid markke-
reita tutkimuksissa on pystytty arvioimaan entistd paremmin, miten popu-
laatioiden geneettinen monimuotoisuus ja populaatiokoko on muuttunut
ajan mittaan. Eldimistd tehdyt muinais-DNA tutkimukset ovat myos lisan-
neet tietamysté kotieldinten sekd ihmisten elinkeinojen ja kulttuurihistorian
muutoksista.

Muinais-DNA-tutkimuksen historia on varsin lyhyt. Alan Wilsonin tut-
kimusryhma Kalifornian yliopistosta hankki vuonna 1984 saksalaisesta
luonnontieteellisestd museosta niytteen hevoselaimiin (Equidae) kuuluvan
kvaggan (kuva 10.1) nahasta. Vuonna 1883 sukupuuttoon kuollut kvagga
(Equus quagga quagga) oli kotoisin Eteld-Afrikasta, ja sitd pidettiin aikanaan
omana lajinaan, koska se poikkesi raidoitukseltaan muista seeproista. Na-
hanpalaseen kiinnittyneesta kuivuneesta lihaksesta ryhma eristi DNA:ta ja
madritti lyhyen, 229 nukleotidin mittaisen mitokondrio-DNA-fragmentin
emadsjarjestyksen. Sen avulla kvagga saatiin sijoitettua muiden hevoseldin-
ten sukupuuhun, ja nykyisin kvaggaa pidetdankin aroseepran alalajina.
Kvaggan tutkimus synnytti kokonaan uuden tieteenalan: evolutiivisen ar-
keogenetiikan.’ Nykyisin muinais-DNA:han perustuvien tutkimusten aika-
jana on pidentynyt ensimmaiisen tutkimuksen 101 vuodesta yli puoleen
miljoonaan vuoteen, ja monien sukupuuttoon kuolleiden lajien - kuten
mammuttien ja luolakarhujen — koko genomi on nykyisin sekvensoitu.
Tdmé on ollut seurausta teknologian kehityksest4, etenkin kehittyneempien
DNA:n eristysmenetelmien ja uuden sukupolven sekventointimenetelmien
(NGS) kayttoonotosta (ks. myos luku 1).55

Vaikka ensimméisend muinais-DNA-tutkimuksena pidetty analyysi teh-
tiin museondytteestd, muinais-DNA (aDNA) méairitelldan nykyisin usein
rajoitetummin: se on DNA:ta, joka on eristetty luontaisesti sdilyneesti
orgaanisesta materiaalista. Kvaggan alkuperin selvittamisessa kéytetty4
DNA:ta pidettaisiin nykyisin historiallisena DNA:na (sDNA). Silla tarkoite-
taan DNA:ta, joka on eristetty luonnonhistoriallisten kokoelmien néytteiksi

sso Higuchi et al. 1984: 282284
sst - McHugo et al. 2019: 2; Orlando et al. 20211
ss2 Jensen et al. 2022: 420-421; Orlando et al. 2021: 1-2
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Kuva 1o.1. Etela-
afrikkalainen kvagga
kuoli sukupuuttoon
vuonna 1883. DNA-
tutkimusten perus-
teella tiedetiin, ettd
eldin oli aroseepran
alalaji. Kuva: Biodiver-
sity Heritage Library.
CCBY 2.0.

Equus (uagga

kerityistd yksiloistd.s? Historiallisia museonéytteita hydodyntiva tutkimus
on eriytynyt muinais-DNA tutkimuksesta erilliseksi alaksi, joka tunnetaan
my6s museomiikkana (museomics), >4 kun taas sukupuuttoon kuolleiden

elividen - kuten kvaggan - tutkimus tunnetaan paleogenomiikkana.

Luonnonvaraisten elainten arkeogeneettinen tutkimus

Yksittdisten luonnonvaraisten lajien DNA-tutkimuksissa on selvitetty erityi-
sesti populaatioiden jalostuspohjan laajuutta heijastavan tehollisen popu-
laatiokoon ja geneettisen monimuotoisuuden alkuperiistd tasoa ja ajallista
vaihtelua, geneettisti eroosiota sekd populaatioiden geneettisté jatkuvuutta.
Tutkimuksista saatu tieto voi tarjota vastauksia etenkin uhanalaisten lajien

keskeisiin suojelukysymyksiin.

553 Jensen et al. 2022: 422; Raxworty & Tilston Smith 2021: 1049

ss4  esim. Raxworty & Tilston Smith 2021: 1049. Termii ei kuitenkaan yleensa kaytetd
historiallisen ajan arkeologisista kokoelmista tehtivisti tutkimuksesta, vaikka
nédmékin néytteet voivat olla alle 200 vuotta vanhoja.
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Suden evolutiivinen historia Suomessa

"Thmisen ja suden vélisessd suhteessa on kyse monisatavuotisesta yhteiselosta,
jasusi on ollut 1970-luvulle saakka taysin lainsuojaton. Timén asennoitumisen
motiiveina ovat olleet suden taholta koettu uhka ihmisen hengelle ja tervey-
delle, sekd suden aiheuttamat vahingot riistamailla ja eritoten karjalaitumilla”

Naiin luonnehtii Mari Pohja-Mykra viitdskirjassaan suden ja ihmisen
keskindistd suhdetta.” Sutta esiintyi vield 18oco-luvun alkupuolella ldhes
koko Suomessa. Tuohon aikaan elaneiden yksildiden maarda on arvioi-
tu seki geneettisilla ettd demografisilla menetelmilld. Ensin mainitussa
tutkimuksessa maarda arvioitiin nykyisen susipopulaation geneettisestd
koostumuksesta ldhtevilld takautuvilla simulaatioillas ja toisessa takai-
sinlaskumenetelmélld, joka perustuu tapporahatilastoihin ja tietoihin lajin
demografisista tekijoistd.”” Molemmissa tutkimuksissa paadyttiin samaan
noin 1400 susiyksilon méardan. Nama arviot nayttaisivit olevan hyvin ver-
rannollisia vuonna 2022 julkaistun Suomen susikannan suotuisan suojelu-
tason viitearvojen médrittimisen loppuraportin kanssa, jossa poronhoito-
alueen eteldisen puolen kantokyvyksi arvioidaan 1078-1264 sutta.’s®

Suomessa on lainsaddannolla ohjattu vahinkoeldinten pyyntid 1300-luvun
Ruotsi-Suomen ajalta lahtien, mutta 18oo-luvun alkupuolen jilkeen susien
lukumaira Suomessa romahti. Pohja-Mykrin mukaan "Sudella oli peto-
jen joukossa vield erityisasema; sen vainoaminen oli méaratty kansalaisten
velvollisuudeksi”.s® Suunnitelmallisia susijahteja jarjestivit jahtimestarit
yhdessd maaherrojen ja kihlakuntien kiskyldisten kanssa. Jokaisen mie-
hen tuli omistaa nelja sylta pitkd susiverkko (kuva 10.2) ja osallistua jah-
teihin aina kutsuttaessa.’® Niistd jahdeista on jdanyt jalki kansalliskirjalli-
suuteenkin. Aleksis Kivi kuvaa Nummisuutarit-ndytelmassaan kraatari

Antreksen klaneetinsoittoa sanoilla: ”Ja nummi pauhaa kuin sudenajossa”,
joten susia on jahdattu ilmeisesti melkoisella vienpaljoudella ja metelilla.s

sss  Pohja-Mykré 2014: 33

ss6  Aspi et al. 2006: 1566-1570

ss7  Mykrd & Pohja-Mykra 2015: 12
558 Maintyniemi et al. 2022: 100
sso Pohja-Mykri 2014: 33-34

s6o0 Pohja-Mykri 2014: 33

s6r  Kivi 1864
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Kuva 10.2. Susiverkkoa esitelladn Iitin Mukkulassa 1930-luvulla. Kuva: Aino Oksanen,
Museovirasto, Kansatieteen kuvakokoelma. CC BY 4.0.

Tilastollisten vuosikirjojen mukaan susien pyynti tehostui selkeésti
18o0-luvun jalkipuoliskolla. Susivainon taustalla on ilmeisesti vaikuttanut
karjanhoidon lisddntyminen 18oo-luvulla. Karjan metsilaidunnuksen vuok-
sisusien aiheuttamat menetykset karjanpidolle olivat tilastollisten vuosikir-
jojen tietojen mukaan erittdin suuria.’> Toinen susivihaa lisinnyt syy olivat
Varsinais-Suomessa vuosina 1880-1881 tapahtuneet lastensurmat, joissa su-
det tappoivat mahdollisesti jopa 22 lasta. N4itd surmia ja niiden taustoja on
tarkasteltu aikakaus- ja iltapaivalehtien kauhistelevien artikkelien lisaksi

562 Pohja-Mykri 2014: 33; Pulliainen 1974: 59
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tarkemmin useissa teoksissa, esimerkiksi Erkki Pulliaisen teoksessa Suomen
suurpedot ja Jouni Tikkasen teoksessa Lauma.>®> Oulun yliopiston tutkijat
ovat selvittdneet nykyaikaisin tutkimusmenetelmin naiden susien ravinnon
koostumusta. Tutkimuksen tulokset eivat tukeneet lapsensyonnin mahdol-
lisuutta, mutta sité ei kuitenkaan voitu sulkea kokonaan pois.®4

Tehostuneet susijahdit — joissa kéytettiin apuna jopa Vendjilta tuotettuja,
lukasheiksi kutsuttuja, sudenmetsistijii — johtivat susien nopeaan vihene-
miseen. Vuonna 2003 arvioitiin, etti edeltdvan 150 vuoden aikana Suomessa
olisi tapettu 23 ooo sutta.’ Tilastollisten vuosikirjojen perusteella Suomessa
tapettiin yksinomaan vuosien 1866-1890 vililld 5598 sutta, kun taas vuosina
1891-1898 saaliiksi saatiin ené4 ainoastaan 105 yksil$a.5¢ Susikannan koko
oli lahes koko 1900-luvun erittiin alhainen, ja 1920- ja 1970-luvuilla vuo-
sittainen susisaalis oli enda alle viisi yksiloa.57 Susi rauhoitettiin Suomessa
poronhoitoalueella vuonna 1973, mutta varsinaisesti susikantamme alkoi
kasvaa uudelleen vasta 1990-luvulla Suomen liityttyd Euroopan yhteisdon.
Viimeisimmén Luonnonvarakeskuksen kanta-arvion mukaan Suomessa oli
maaliskuussa 2023 noin 291-331 sutta.

Susikannan viime vuosisadalla lipikiaymi populaatiopullonkaula he-
rattad useita kysymyksid. Mika on ollut susikannan alkuperdinen geneetti-
sen monimuotoisuuden taso? Onko lahes koko viime vuosisadan kestinyt
pullonkaula alentanut geneettistd monimuotoisuutta? Onko populaatio
edelleen geneettisesti samankaltainen kuin 1800o-luvun populaatio, vai
onko suomalainen susipopulaatio kuollut sukupuuttoon ja korvautunut
geneettisesti muualta tulleilla yksiloilla? Nainhdn on kdynyt esimerkiksi
Skandinavian alkuperiiselle susipopulaatiolle, joka hévisi 1960-luvulla,
mutta uusi populaatio sai sielld alkunsa vuonna 1983 yhdestd Suomesta
tulleesta susiparista.s

Suomen suden evolutiivista historiaa on tutkittu Oulun yliopistossa.’*

Tutkimuksessa eristettiin DNA:ta suomalaisista museoista kerétyisti susi-

563 Pulliainen 1974: 77; Tikkanen 2019

s64 Junno et al. 2024

s65 Ermala 2003: 17

566 Pohja-Mykri 2014: 32

567 Ermala 2003: 17; Jansson et al. 2014; Pohja-Mykri 2014: 32
568 Flagstadt et al. 2003: 878; Stengien et al. 2021: 4

569 Jansson 2013; Jansson et al. 2014
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néytteistd, joista vanhimmat ovat 18oo-luvun puolivilist ja tuoreimmat
vuodelta 1993. Néytteitd oli yhteensd 114, joista 89:std saatiin tyypitettya
aidin kautta periytyvan mitokondrio-DNA:n (mtDNA:n) haplotyyppi ja
66:sta autosomaalinen genotyyppi 15 mikrosatelliittimarkkerin perusteella.

Tutkimusaineiston sudet ryhmiteltiin neljaan ajalliseen ryhméén. Tu-
losten perusteella suden mitokondriaalisen DNA:n geneettisti monimuo-
toisuutta mittaavan nukleotididiversiteetin taso ja myds haplotyyppien
méari olivat selvisti vihentyneet populaatiopullonkaulan aikana. Erilaisia
haplotyyppeja l6ydettiin nuorimmasta ikdryhmasti (1980-1993) vain kol-
me erilaista. Niista kaksi erosi toisistaan ainoastaan yhden DNA:n emés-
parin suhteen. N4ité susien haplotyyppeja 1oytyy nykyisin Suomen liséksi
lahinnd naapurimaista Ven&jalti ja Virosta. Tatd vanhemmista (1845-1992)
naytteistd loydettiin seitsemad erilaista haplotyyppid, joista yhté ei ole 16y-
detty muista susipopulaatioista. Kuutta muuta vanhemmista aikakerrok-
sista (1845-1992) tyypitettyd haplotyyppia l6ytyy eri puolilta Eurooppaa.
Haplotyyppien yleisyys on myos muuttunut: esimerkiksi susien nykyisin
yleisin haplotyyppi (OW63) oli vield kohtuullisen harvinainen 18oo-luvun
lopussa ja 1900-luvun alussa.s°

Piinvastoin kuin mtDNA:ssa, autosomaalisissa markkereissa ei tutki-
muksessa havaittu selvdd muutosta yleisesti kiytetyissa geneettisen moni-
muotoisuuden tunnusluvuissa: populaation keskimairainen heterotsygo-
tia-aste ja alleelien miird olivat hyvin samankaltaisia vanhimmassa ja
nuorimmassa ajanjaksossa. Sen sijaan populaation geneettisessd koostu-
muksessa havaittiin selkeitd muutoksia. Yhteensi 15 mikrosateliittilokuk-
sesta tunnistettiin 107 alleelia, joista 21 l6ydettiin ainoastaan historiallisista
susista eika niitd l6ytynyt myoskdan verrokkina kaytetyista nykysusista.s”*

Suurimmat geneettiset erot susiyksildiden valilla (kuva 10.3) 1oytyivat
ensimmadisen ajanjakson (ennen vuotta 1920) ja verrokkeina kaytettyjen
nykysusien valilld. Geneettisen koostumuksen perusteella historialliset su-
detjakautuivat kolmeen alaryhméin, joihin kuuluvien yksildiden méérassa
on ollut ajallista vaihtelua. Vanhimman ajanjakson susista puolet nayttivit
kuuluvan alueellisesti pohjoisimpaan Suomeen painottuneeseen ryhméaan
(kuva 10.3, mustilla nuolilla merkityt yksilot), jota ei endé nykysusista 16ydy.

s7o Jansson et al. 2014
571 Jansson et al. 2014
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Kuva 10.3. Museondytteiden ja nykyisten susien seka koirien keskindinen sukulaisuus.
Koirat (yhtendinen viiva), ennen vuotta 1920 kuolleet sudet (katkoviiva) ja nykyiset sudet
(pisteviiva). Kuvaan on nuolella merkitty Yld-Lapista kahdesta varhaisimmasta ajanjak-
sosta tyypitetyt pohjoista susityyppié edustavat susiyksil6t. Kuva: Jouni Aspi.

Kaksi tihdn ryhmaan kuuluvista susista esiintyy myohemmissé ajallisissa
ryhmisséd vuosilta 1954 (Utsjoki) ja 1990 (Salla), mutta sen jilkeen niité ei
Suomen susipopulaatiosta ole loydetty.s2

Tutkimuksen perusteella Suomen susipopulaation mtDNA:n monimuo-
toisuus on siis selvisti alentunut 19oo-luvun pullonkaulan aikana. Samaa
alenemista on havaittu mydhemmissa tutkimuksissa myos koko Euroopan
laajuudella.” Yleisesti kaytetyilld geneettisen muuntelun mittareilla Suomen
susipopulaation autosomaalisessa monimuotoisuudessa ei kuitenkaan ole
havaittu eroa muuntelun tasossa historiallisten ja nykysusien vélilla. Yleisesti-
kin mtDNA:n avulla havaitaan - sen pelkdstdan maternaalisen (4itilinjaisen)
periytymisen ja pienemman tehollisen populaatiokoon vuoksi - geneettisia
muutoksia herkemmin kuin autosomaalisilla markkereilla. Se, ettd geneetti-
sen muuntelun maara autosomaalisilla markkereilla mitattuna on nykyisin
samalla tasolla kuin se on ollut 18oo-luvulla, johtuu todennikoisesti meille

naapurimaista tulleiden susien tuomasta uudesta geeniaineksesta.’74

572 Jansson et al. 2014
573  Dufresnes et al. 2018
s74 Jansson et al. 2014
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Tutkimusjakson (1954-1993) aikana Suomen susipopulaation geneet-
tinen koostumus on selkedsti muuttunut. TAma on tietysti pienessd popu-
laatiossa sattumankin vuoksi odotettavissa. Suomen susipopulaatiosta on
kuitenkin kadonnut aikaisemmin siiné esiintyneitd mtDNA-haplotyyppejd,
ja olemme selkedsti menettineet pohjoiselle alueelle geneettisesti tyypil-
lisen susityypin. Varhaisemmalla, pelkéstaan nykysusien timénhetkiseen
geneettiseen koostumukseen perustuvalla tutkimuksella pohjoisen susi-
tyypin katoamista ei ole pystytty havaitsemaan.’”> Tam4 on hyva esimerkki
hDNA:n tarjoamista eduista eldinten evoluutiohistorian tutkimuksessa.

Vaikka meilta on selvisti kadonnut geenimuuntelua susipopulaatiosta,
oli vanhimmassa ajallisessa kerrostumassa myds mtDNA-haplotyypiltdan
ja autosomaaliselta perimaltaan hyvin samanlaisia yksiloita kuin nykyises-
sdkin susipopulaatiossa (kuva 10.3). Siten alkuperdisen suomalaisen suden
ei voi sanoa kuolleen kokonaan sukupuuttoon viime vuosisadan populaa-
tiopullonkaulan aikana. T4lla hetkelld Oulun yliopistossa ollaan etsiméassi
historiallisten susien kokogenomiaineistoista merkkeja geneettisesta eroo-
siosta, kuten mahdollisesta lisdantyneestd sukusiitoksesta tai geneettisen

taakan kasvusta.

Saimaannorpan evolutiivinen historia ja alkupera

Toinen esimerkki luonnonvaraisten lajien evolutiivisen historian selvittami-
sestd on saimaannorpan menneisyyden tutkimus, jota on tehty historiallisen
mtDNA:n avulla Oulun, Itd-Suomen ja Helsingin yliopiston yhteistyona.s7°
Saimaannorppa on endeeminen norpan (Pusa hispida) alalaji tai mahdol-
lisesti jopa oma lajinsa. Norpan muita alalajeja esiintyy myos Laatokassa,
I[taimeressd ja arktisella alueella. Itimeren alueen geologiseen historiaan pe-
rustuen saimaannorpan ja myos laatokannorpan uskotaan saaneen alkunsa
noin 9 ooo vuotta sitten, kun osa Itimeren norppakannasta jai loukkuun
jadkauden jalkeisen kallioperdn palautumisen seurauksena syntyneisiin jar-
viin. Saimaannorpan arvioidaan elédneen eristyksissd noin 860 sukupolvea,
jona aikana se on kehittynyt omaksi alalajikseen .57

575 Aspietal. 2006
576 Heino 2021; Heino et al. 2023
577 Kunnasranta et al. 2021
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Tapporahatilastojen perusteella Saimaassa on arvioitu olleen noin tuhat
norppaa, mutta suurempiakin arvioita on esitetty. Jotkut tutkijat ovat ar-
vioineet Saimaan voineen elittd4 jopa 4 0oo norppaa.”® Samoin kuin sutta,
ihminen on vainonnut myds saimaannorppaa. Norpistakin on maksettu
tapporahaa vuodesta 1892 alkaen aina vuoteen 1944. Saimaannorppa rau-
hoitettiin vuonna 1955, mutta rauhoitus ei lopettanut salametséstysta eika
taittanut populaation alamaked. Alimmillaan saimaannorpan populaatio-
koon on arvioitu olleen vuosina 1960-1980 jopa vain 60 yksilod. Ensimmai-
setjarjestelmalliset laskennat 1980-luvun alussa osoittivat populaatiokooksi
100-160 norppaa. Saimaannorppa viltti kuitenkin tapiristi sukupuuton
1980-luvulla, ja erilaisten suojelutoimenpiteiden ansiosta norppapopulaatio
on vihitellen alkanut kasvaa. T4lld hetkell4 saimaannorpan kanta on noin
420-430 yksilod, joiden geneettinen monimuotoisuus on kuitenkin erittain
alhainen. Laji onkin edelleen erittdin uhanalainen.s””

Saimaannorpan nykypopulaation luonnonsuojelugenetiikkaa on sel-
vitetty etenkin Jukka Palon ja Mia Valtosen viitoskirjoissa.’* Tutkimusten
perusteella tiedetddn, ettd saimaannorpan geneettinen monimuotoisuus
on muihin hyljelajeihin - tai melkein mihin tahansa muuhunkin nisakkaa-
seen — verrattuna erittdin alhainen, ja etti se on menettinyt noin 55 prosent-
tia autosomaalisesta ja jopa 9o prosenttia mitokondriaalisesta monimuo-
toisuudestaan. Monimuotoisuus on alhainen verrattuna myds Laatokkaan
eristaytyneeseen laatokannorppaan.

Aikaisemmissa tutkimuksissa ei ole pystytty selvittdmadn, missa vai-
heessa saimaannorpan geneettinen muuntelu on vihentynyt. Geneettis-
ten simulaatioiden perusteella muuntelun vihenemisen on arveltu olleen
vihittdinen ja hyvin pitkdaikainen prosessi. Viimeisimman populaatiopul-
lonkaulan merkitys norppien geneettiseen monimuotoisuuteen on jaanyt
episelvaksi. Museondytemateriaaliin perustuvassa tutkimuksessa on arvioi-
tu tarkemmin sit4, miten geneettinen muuntelu on muuttunut ajan myoté,
ja etenkin 1900-luvun pullonkaulan vaikutusta norpan geneettisen mo-
nimuotoisuuden vihenemiseen. Tutkimuksessa eristettiin DNA:ta 63:sta

museondytteestd, joiden ika oli 60-125 vuotta, ja sekvensoitiin 704 eméksen

578 Kunnasranta et al. 2021
579 Kunnasranta et al. 2021
s8o Palo 2003; Valtonen 2014
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pituinen osa mitokondrio-DNA:ta. Kokonaan tima alue saatiin sekvensoi-
tua 56 museoyksilostd. Vertailumateriaalina kaytettiin julkisesti saatavilla
olevia sekvenssiaineistoja, joiden avulla arvioitiin saimaannorpan fyloge-
neettisid yhteyksia [timeren, Laatokan, Pohjois-Amerikan, Huippuvuorten
ja Vienanmeren norppapopulaatioihin.’

Tutkimuksessa 1oydettiin 14 eri mtDNA-haplotyyppia (H1-H14), jois-
ta nelji oli aikaisemmin tuntematonta ja vain saimaannorpalle ominai-
sia. Eri haplotyyppien esiintymistiheydessa oli selked4 ajallista vaihtelua.
Nykyisin yleisin haplotyyppi H3 on ollut yleisin myds vuosina 1894-1939
ja 1960-1979. Sen sijaan toiseksi yleisin haplotyyppi Hr néyttaa tulleen
yleiseksi vasta ajanjakson 1894-1939 jalkeen, ja se oli jopa yleisempi kuin
H3-tyyppi vuosien 1980-1999 vilisend aikana. Vanhimmassa ajallisessa
ryhmassé (1894-1939) 16ydettiin yhteensd kahdeksan eri haplotyyppia, ja
kolmea niistd (Hro, H1r ja Hr2) ei ole endd mydohemmin havaittu. Ajanjak-
solta 1960-1979 10ydettiin vain kuusi haplotyyppid, mika osoittaa selkedd
haplotyyppidiversiteetin méiarin laskua vuosien 1894 ja 1960 vililla.*2 Tut-
kimuksen tulosten perusteella saimaannorpan tehollinen maternaalinen
populaatiokoko on laskenut hitaasti ainakin 1100-luvulta lihtien, mutta
1800-luvun puolivilistd alkaen populaatiokoko on alkanut laskea dkillisesti
ja nopeasti. Populaation geneettisen monimuotoisuuden aleneminen osuu
selkeidsti populaation voimakkaan taantumisen ajankohtaan. Tehollisen
populaatiokoon alaméiki on kuitenkin tasaantunut 19oo-luvulla.s®

Yllattdvimmét tulokset museondytteisiin perustuvassa tutkimuksessa
saatiin vertailtaessa saimaannorpan historiallisia mtDNA-haplotyyppeja
muiden norppapopulaatioiden haplotyyppeihin. Norppien fylogeneetti-
sessd puussa saimaannorpan haplotyypit eivit ryhmittyneet yhteen itime-
rennorpan kanssa, vaan jdivit arktisen alueen ja vield tarkemmin pohjois-
amerikkalaisten norppien ryhmaén sisdan. Vienanmeren nykynorpat, jotka
ovat saimaannorpalle maantieteellisesti [aheisimpid arktisia norppia, eivit
nayttineet olevan saimaannorpille ldheistd sukua. Laatokannorpat eivit
myoskéan sijoittuneet lahelle saimaannorppia, vaan olivat varsin hajallaan

s81 Heino et al. 2023
582 Heino et al. 2023
583 Heino et al. 2023
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norppien fylogeneettisessd puussa.’® Tutkimuksen tulokset eivit siis tue
perinteista késitystd saimaannorpan kolonisaatiosta [timerest4 ja eristdy-
tymisestd Saimaan jarvialtaaseen jddkauden jilkeen.

Norppien fylogeneettisen puun perusteella saimaannorpat eivét ole lahi-
sukulaisia ainakaan nykyisten itimerennorppien kanssa. Tatd voisi selittdd
silld, ettd norppa olisi asuttanut Itimeren useaan kertaan, ja laji olisi vililla
hévinnyt sieltd sukupuuttoon ennen uutta kolonisaatiota. Saimaannorpat
voisivat siis edustaa nykyistd itimerennorppapopulaatiota aikaisemman
muuttoaallon Saimaaseen kulkeutuneita jilkeldisia. Harmaahylkeen tiede-
tddn muinais-DNA tutkimusten perusteella asuttaneen Itimeren kahteen
kertaan, ja eri muuttoaaltojen valill laji on havinnyt sieltd.’s Useammasta
kolonisaatioista ei kuitenkaan ole néyttdod norpan kohdalla. Toinen ongel-
ma perinteisen selitysmallin kannalta on myds useiden ldheisesti sukua
olevien, mutta silti monimuotoisten haplotyyppien esiintyminen Saimaal-
la. Niiden valikoituminen satunnaisesti itimerennorpan haplotyyppien
joukosta kolonisaation aikana ei ole todennikoistd. Tunnetulla mtDNA:n
mutaatiotahdilla ei Saimaassa olisi jidkauden jalkeen ehtinyt syntyé niin
monta haplotyyppié kuin niita nykyisin on.?*¢

Vaihtoehtoinen hypoteesi saimaannorpan alkuperille olisi sen polveu-
tuminen Fennoskandian mannerjaitikon reunan proglasiaalijarved asut-
taneesta muinaisesta populaatiosta. Taté teoriaa tukee se, ettd myos muilla
akvaattisilla lajeilla, kuten lohella, harjuksella ja ahvenella tunnetaan sa-
manlaisia jadnnospopulaatioita.’*” Saimaannorpan historiallisen esiinty-
misen selvittimistd varten tarvittaisiin kuitenkin viela jatkotutkimuksia.
Esiintymisté voitaisiin selvittd4 esimerkiksi saimaannorpan mahdollisten
aikaisempien asuinalueiden vesistdjen pohjasedimenteisti niiden sisalta-

min muinais-DNA:n eli sedimentti-DNA:n avulla.

584 Heino et al. 2023

585 Ahlgren et al. 2022

586 Palo 2003; Valtonen 2014
587 Heino et al. 2023

248



https://doi.org/10.21435/t1.298

Kotieldinten arkeogeneettinen tutkimus

Muinais-DNA:n kayttd kotieldinten tutkimuksessa on usein monitieteist4,
ja tutkimuksessa voidaan hyodyntad genetiikan lisaksi historiaa, antropo-
logiaa ja arkeologiaa. Geneettisessé tutkimuksessa on useimmiten oltu
kiinnostuneita etenkin domestikaation ajankohdasta ja sen paikasta seki

domestikaatioon liittyvistd geneettisistd prosesseista.

Menneisyyden nauta- ja lammaskarjojen
geneettinen ennallistaminen

Suomessa on muinais-DNA:han perustuvaa kotieldinten tutkimusta tehty
vasta vihan, mutta Marianna Niemen viitdskirja edustaa alan varhaista
pioneeritutkimusta.’*® Niemen tyo on laaja, ja sen monitieteinen ldhesty-
mistapa on hyodyttanyt paitsi kotieldintutkimusta myds arkeologian ja
historian tutkimusta. Tyossd on selvitetty kahden Suomessa taloudellisesti
merkittdvimmén kotieldinlajin, nautojen ja lampaiden, varhaista levidmis-
historiaa ja suomalaisten maatiaisrotujen kehitysta. Samalla siini selvitet-
tiin maatalouden alkua ja kehitystd Suomessa seki kulttuurisia verkostoja
pohjoisessa Euroopassa esihistoriallisilla ja historiallisilla ajanjaksoilla.s®
Niemen tutkimuksessa on selvitetty nautojen ja lampaiden geneettista
ja demografista historiaa Suomessa ja ldhialueilla nyky- ja muinais-DNA-
tutkimusten sek4 virallisten tilastotietojen avulla. Tutkimuksessa on hyo-
dynnetty sekd didilta periytyvid maternaalisia (mtDNA) ettd isélta periytyvid
paternaalisia (Y-kromosomi) markkereita. Viitoskirjassa osoitetaan mui-
naisten nautojen ja lampaiden poikkeavan geneettisesti nykyisista. Seka
maternaaliset ettd paternaaliset markkerit osoittivat muinaisissa naudoissa
ja lampaissa olleen haplotyyppeji, joita ei endi loydetd nykykarjoista.s>°
DNA-analyysien perusteella ndiden kotieldinten populaatiokokojen kas-
vu alkoi noin 10 000 vuotta sitten ldhelld Lahi-iddn domestikaatiokeskus-

ta, ja eldimet levisivit koillisen Itimeren alueelle noin 2 500-3 0oo vuotta

588 Niemi 2018

589 Suomalaistutkijat ovat osallistuneet kotieldinten muinais-DNA-tutkimuksiin myos
muualla. Tutkimusta on tehty esimerkiksi Venajilta 16ytyneistd, 300-1700-luvuille
ajoittuvista kesyhanhista. Ks. Heino 2021: 35-36.

soo Niemi2018
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Kuva 10.4. Eero Jarnefeltin Lebmisavussa (1891) esitettyjen eldinten véritys vastaa hyvin
DNA-analyyseissd saatua tietoa suomalaisen maatiaiskarjan turkin varisti aikakaudella.
Kuva: Yksityiskokoelma.

sitten. Molemmat lajit olivat levinneet tutkimusalueelle kahta eri reittia:
sekd Euroopan manneralueen ettd keskisen Volgan alueen arojen kautta.
Takautuvien simulaatioiden tulokset osoittivat karjanhoidon yleistyneen
vieston padelinkeinoksi tutkimusalueella rautakaudella (400-1000 jaa.).
Suuria muutoksia karjojen geneettisessi koostumuksessa tapahtui viikinki-
ja ristiretkiajalla (8oo-1200 jaa.) sekd uudelleen nykyaikana suomalaisten
perinteisten maatiaisrotujen korvautuessa jalostetuilla kotieldinkannoilla.

Niemen viitoskirjassa on tutkittu myos nautojen turkin vériin vaikutta-
van yksittaisen MC1R-geenin alleelifrekvenssien vaihtelua. Rautakaudella
timén geenin mustaa virid aiheuttava alleeli oli Suomessa yleisin, mutta
keskiajalla my6s punaisen ja villityypin alleelit yleistyivat. Nykyaikaan tul-
taessa punainen viri yleistyi edelleen ja musta viheni. Nykyiset maatiais-
rodut ovat padasiassa punaisia, puna-valkoisia ja valkoisia. Akateemiselle
opinniytteelle poikkeuksellisen ilahduttavasti Niemen véitoskirjassa arvi-
oidaan ennakkoluulottomasti jopa Eero Jarnefeltin vuonna 1891 maalaa-
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maan Lehmisavu-maalauksen (kuva 10.4) lehmien MCrR-geenin alleelifrek-
venssejd. Niiden osoitetaan vastanneen hyvin suomalaisen maatiaiskarjan

maalaushetkelld vallinneita alleelifrekvensseji ja turkin vareja.s*

Jalostuksen aiheuttamat muutokset suomenhevosen
geneettisessa monimuotoisuudessa ja rakenteessa

Suomenhevonen on ainoa alkuperdinen Suomessa jalostettu hevosrotu.
Karuihin, paikallisiin olosuhteisiin sopeutuneet suomalaiset hevoset ovat
olleet sitkeitd ja pienikokoisia, ja ne ovat pystyneet selviytymain niukalla
ravinnolla. Suomalaisia hevosia risteytettiin 180o-luvulla ja 1900-luvun alus-
sajossain madrin ulkomaisten rotujen kanssa, jotta niihin saataisiin enem-
mén voimaa, kokoa ja nopeutta. Suomenhevosten kantakirja perustettiin
vuonna 1907, mink jalkeen rotu nimettiin virallisesti suomenhevoseksi,
eikd ulkomaisia rotuja saanut enda kayttia jalostukseen.®*> Alun perin suo-
menhevosen jalostuksessa oli "tavoitteena kehittd4d Suomen oloihin sovel-
tuva, sikikorkeudeltaan vihintian 154 cm monikéyttdinen rotu, jolla oli
viisas ja lemped katse silmissddn ja joka oli mieluiten rautias variltdin”
Kantakirjan alkuvaiheessa jalostusvalinta perustui hevosen ulkomuodon ar-
viointiin, mutta 1920-luvulla siirryttiin suorituskokeiden perusteella tapah-
tuvaan valintaan. Vuonna 1924 suomenhevoset jaettiin kahteen tyyppiin:
raskastekoiseen tydhevoseen ja kevytmuotoisempaan yleishevoseen. Yleis-
hevoskantakirja lakkautettiin vuonna 1965 ja tilalle perustettiin juoksija-
hevosten kantakirja. Vuodesta 1971 lihtien suomenhevosta on jalostettu
neljilla erijalostussuunnalla: juoksijaksi, ratsuhevoseksi, pienhevoseksi ja
tydhevoseksi. Viimeisin muutos tapahtui vuonna 2021, kun suomenhevosen
tydhevossuunta muutettiin tyo- ja kdyttohevossuunnaksi.»4

Karin Hemmannin ja Tuija Kirkisen johtamassa suomenhevosen var-
haisvaiheita tutkivassa projektissa tavoitteena on ollut selvittad suomen-
hevosrodun alkuperii ja jalostamista vuonna 1907 tapahtuneen kantakir-

jauksen jilkeisind vuosikymmenini. Hankkeessa on keratty suomenhevosten

so1  Niemi2018

592 Kirkinen & Hemmann 2020; Solala 2021; Kvist et al. 2022: 822
593 Kirkinen ja Hemmann 2020

594 Suomen Hippos 2022:5
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jouhi-, nahka-, kavio-, luu- ja hammasnaytteita kansalaiskeraykselld yksityis-
henkiloiltd sekd museokokoelmista, kouluista ja arkeologisilta kaivauksilta.?s
Naistd naytteistd ja nykyhevosista eristetystd DNA:sta on Oulun yliopistossa
tutkittu mtDNA:n avulla suomenhevosen geneettisen monimuotoisuuden
muutoksia rodun perustamisesta ldhtien seki selvitetty hevosten emalinjo-
jen historiaa ja evoluutiota rodun alkuaikoihin saakka Laura Kvistin johdol-
la.*¢ Lisaksi tutkimuksessa on arvioitu suomenhevosen tehollisia populaa-
tiokokoja ajalla ennen rodun perustamisajankohtaa, perustamisen aikana
ja sen jilkeen.s7

Analyysejd varten kaikki historialliset mtDNA-sekvenssit jaettiin ensin
ryhmiin niiden edustaman ajanjakson mukaan.»® Nain ryhmitetty nayte-
aineisto nimettiin "historiallisiksi hevosiksi”. Ryhmittelyn toisessa vaiheessa
jatettiin pois ne historialliset ndytteet, jotka naytetietojen perusteella eivat
todennikoisesti olleet perdisin suomenhevosista. Jiljelle jadneet naytteet
ryhmiteltiin modernien suomenhevosten sekvenssien kanssa myos ajal-
lisiin ryhmiin.’?® TAma nayteaineisto nimettiin "suomenhevosiksi” (kuva
10.5).6%°

Tutkimuksen mukaan "suomenhevosten” haplotyyppien monimuotoi-
suus on ollut keskimairin hieman pienempi kuin "historiallisilla hevosilla”,
kun taas nukleotididiversiteetti on ollut suurempi. "Historiallisilla hevosilla”
nukleotididiversiteetissa ja haplotyyppien monimuotoisuudessa ei ollut
merkitsevii eroja eri aikakausina. "Suomenhevosilla” nukleotididiversiteetti
oli tilastollisesti merkittdvisti erilainen ajanjaksojen 1931-1950 ja 1971-2000
sekd 1951-1970 ja 1971-2000 vililli (kuva 10.5). Haplotyyppien monimuo-
toisuudessa ei havaittu merkittivid eroja ajanjaksojen valilla.co®

Eri emailinjojen ajallisessa esiintymisessi oli selkeda ajallista vaihtelua.
Seka "historiallisissa hevosissa” ettd "suomenhevosissa” vain kaksi haplotyyp-
pid oli 14sna kaikissa 1900-luvun ajanjaksoissa. "Historiallisissa hevosissa” 41
haplotyyppid esiintyi vain yhdelld yksilolld 71:std, kun taas "suomenhevosissa”

595 Kirkinen & Hemmann 2020; Kvist et al. 2022: 822

596 ks. Kvist et al. 2019

s97 Kvist et al. 2022: 822

598 ennen vuotta 1900, 1901-1930, 1931-1950, 1951-1970 ja 197I-1990

599 ennen vuotta 1900, 1901-1930, 1931-1950, I951-1970, 1971-2000 ja 20012017
600 Kvist et al. 2022: 822-823

6or Kvist et al. 2022: 824
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Kuva 10.5. Nukleotidi- (sininen) ja haplotyyppidiversiteetit (oranssi) eri ajanjaksoina (a)
suomenhevosten ja (b) historiallisten hevosten aineistoissa (Kvist et al. 2022 mukaan). Hap-
lotyyppidiversiteetissa ei ollut merkitsevia eroja eri ajanjaksojen valilla. Kuva: KMG Turku.

54 haplotyyppid havaittiin vain yhdella yksilolla r15:sta. "Suomenhevosilla”
kaikkiaan kymmenta haplotyyppid 26:sta, joita esiintyi vuosina 1931-1970, ei
endd loytynyt kahdella viimeisimmall4 ajanjaksolla.®> Geneettisen rakenteen
vertailussa "suomenhevosissa” havaittiin tilastollisesti merkitsevia erilaistu-
mista ajanjaksojen 1901-1930 ja 1971-2000 sekd 2001—2017 vilill4. Lisdksi
erilaistumista havaittiin jaksojen 1951-1970 ja 20012017 vélilld. "Historiallis-
ten hevosten” aineistossa merkitsevi erilaistumista eri ajanjaksojen valilla
ei havaittu.6

Populaatiogeneettiset simulaatiot osoittivat hevosten maternaalisen te-
hollisen populaatiokoon kasvaneen 18oo-luvun loppuun saakka ja olleen
1880-luvulla noin 16 coo tammaa. Taman jalkeen koko alkoi hitaasti laskea
1970-luvulle saakka, jolloin tehollinen populaatiokoko oli pienimmilladn

602 Kvist et al. 2022: 827
603 Kvist et al. 2022: 824
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(noin 13 000 yksilod). Nykyisen tehollisen populaatiokoon arvioitiin olevan
noin 14000 yksilod.c4

Tutkimuksen perusteella suomenhevosen nukleotidi- ja haplotyyppi-
diversiteetit ovat olleet korkeimmillaan rodun perustamisen aikana ja sel-
keisti laskeneet vuosina 1931-1970. Lisdksi jotkut rodun varhaisvaiheissa
esiintyvit emailinjat ndyttivit havinneen, koska niiti ei havaittu enaa ny-
kyisissd suomenhevosissa. Geneettisen monimuotoisuuden vihentymiseen
ovat todennékoisesti vaikuttaneet useat tekijit. Kantakirja, jossa oli tiukat
sddnnot hyviksyttyjen hevosten ominaisuuksille, rajoitti voimakkaasti li-
sddntymiseen kiytettyjen yksildiden madraa. Myos ensimmaiinen ja toinen
maailmansota seki 195o-luvulla alkaneet muutokset maa- ja metsitaloudes-
sa vihensivat hevosmaarii. Lisdksi jalostuksen jakautuminen eri jalostus-
suuntiin saattoi edelleen rajoittaa geneettistd monimuotoisuutta, koska vain
tietyt hevoset tayttivit kunkin suunnan kriteerit, jolloin vain niiti kdytettiin
jalostuksessa. Geneettisen monimuotoisuuden viheneminen liittyi teholli-
sen populaatiokoon pienenemiseen. Tehollisen populaatiokoon muutokset
osuivat hyvin yhteen suomenhevosen tunnetun historian sek kantakirjojen
ja jalostussuuntien perustamisen ajankohtien kanssa.t®s

Suomenhevosten varhaisen historian tutkimus on selkeisti osoittanut,
ettd museoista, kansalaiskerayksilla ja arkeologisista kaivauksista saatava
historiallinen DNA on arvokasta kotieldinrotujen historian tutkimisessa.
Suomenhevosen evolutiivista historiaa on tutkittu myos pelkéstdan nykyi-
sistd hevosista kerattyjen naytteiden perusteella.®® Kuitenkin koko jalos-
tushistorian ajalta kerétyilld historiallisen DNA:n aikasarjoilla pystytdan
pelkkad nykyaikaista DNA:ta tehokkaammin seuraamaan esimerkiksi
haplotyyppien (emélinjojen) yleisyyksien muutoksia ja ajoittamaan nii-
den hividmisen ajankohtia. Niiden avulla pystytdan myos tdisméllisemmin
jaljittimaan muutoksia populaation tehollisessa koossa ja geneettisessa mo-
nimuotoisuudessa. Tima tutkimus on tiettdvisti ollut ensimmaéinen, jossa

tatd lahestymistapaa on kaytetty kotieldinten historian tutkimuksessa.®?

604 Kvist et al. 2022: 825

605 Kvist et al. 2022: 825-827
606 Kvist et al. 2019

607 Kvist et al. 2022: 827
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Poronhoidon alun ajoittuminen ja poron alkuperd Suomessa

Arkeologisten luuldytojen perusteella villipeura saapui Fennoskandiaan
jadkauden loppuvaiheessa noin 12 0oo vuotta sitten. Peuran (Rangifer) su-
vussa Fennoskandiassa on kaksi alalajia: tunturipeura (Rangifer tarandus
tarandus) ja metsdpeura (Rangifer tarandus fennicus). Tunturipeura on to-
dennékoisesti levinnyt Suomeen Skandinavian kautta eteldstd ja metsidpeura
idastd. Varhemmin tunturipeuraa on esiintynyt Fennoskandiassa kaikkialla
puuttomilla tunturialueilla ja metsdpeuraa Suomessa koko havumetsivyo-
hykkeell4. Nykyisin metsdpeuraa tavataan Suomessa pienend populaationa
ainoastaan Itd-Suomen, Kainuun, Pohjois-Karjalan ja Savon maakunnissa
sekd siirtoistutettuna Suomensellli. Vendjin Karjalassa on huomattavasti
Suomen populaatiota suurempi metsapeurapopulaatio. Villid tunturipeu-
raa esiintyy nykyisin eni eteldisen Norjan tunturialueella ja Kuolan nie-
mimaalla, mutta sen puolikesy muoto, poro, on levittdytynyt laajalti myos
havumetsialueelle Fennoskandian poronhoitoalueilla.t*

Ihminen hyddynsi villipeuraa Fennoskandiassa aluksi metsastimalla,
ja ensimmaiset merkit poronhoidon (kuva 10.6) harjoittamisesta ajoittuvat
arkeologisten loytojen perusteella noin ajanjaksolle 8oo-1300 jaa. Alkuun
poronhoito on ilmeisesti ollut hyvin pienimuotoista, esimerkiksi houku-
tusporojen ja ajokkaiden hyddyntdmistd. Metséstys ja pienimuotoinen
poronhoito jatkuivat ainakin 16o00-luvulle ja etenkin havumetsdalueella
joissain paikoin jopa r9oo-luvulle asti.®® Domestikaatio on kuitenkin pitka
prosessi, ja poron domestikaatio on viela alkuvaiheessa. Poro mairitelld4n-
kin puolikesyksi kotieldimeksi.

Paimennukseen perustuvan poronhoidon alkuperii on tutkittu ge-
neettisin menetelmin, ja tutkimukset ovat keskittyneet etenkin mtDNA:n
emalinjoihin. Oulun yliopistossa arkeologit ja geneetikot ovat tehneet yh-
teistyotd arkeogenetiikan alalla 2000-luvun alusta 14htien. Yksi keskeinen
tutkimuskohde on ollut poroeldintalouteen siirtymisen ajankohta.f™ Sita
on tarkasteltu analysoimalla seitapaikoilta kerattyja porondaytteitd, jotka

608 Heino & Pelletier 2022: 37-39

609 Salmi2022

610 Lisdksi tutkimuksessa selvitettiin villien ja kesyjen eldinten roolia uhrirituaaleissa
eri aikoina, etenkin sit4, liittyiko seitapaikkojen uhritarjonta ensisijaisesti poron-
hoitoon, villiporojen metséstykseen vai molempiin.
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Kuva 10.6. Olaus Magnuksen teoksessa Pobjoisten kansojen bistoria (Historia de Gentibus
Septentrionalibus, 1555) on vanhimpia kuvallisia esityksid ajoporojen kaytosta. Kuva: Ghent
University.
ajoittuvat ajanjaksolle 1200-1650 jaa.“ Seidat olivat pyhii paikkoja, joil-
la saamelaiset antoivat vastalahjoja maalle ja sen voimavaroille. Uhraus-
kaytantd syntyi noin vuosien soo-1200 valilld ja levisi kdytdnnossd koko
saamelaisalueelle melko yhdenmukaisena. Seidoilla tarjotut uhrit liittyivit
laheisesti harjoitettuihin elinkeinoihin. Peura- tai porouhrit ilmaantuvat
ldhdeaineistoon noin vuonna 1200 ja olivat koko saamelaisalueella hui-
pussaan 1400-1600-luvuilla.s™

Uhrauspaikkatutkimuksessa kerattiin néytteiti neljilta eri seitapaikal-
ta: Enontekion Nikkaliltd, Inarin Koskikaltiojoen suulta, Utsjoen Sieidda-
keadgilta ja Kittildn Taatsilta. Lisdksi tutkimuksessa kéytettiin verrokkeina
peurandytteitd kahdelta arkeologiselta kaivauspaikalta Mikkelin Valkolasta

ja Kuolan niemimaalta. Yhteensi tutkittiin 54 poronéytettd, joista 47:std

611 Heino et al. 2021
612 Salmiet al. 2018
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saatiin kdyttokelpoinen mtDNA-sekvenssi. Vertailumateriaalina kaytettiin
my0s aikaisempien historiallisten tutkimusten tuloksia haplotyypeista sa-
malta ajanjaksolta kuin seitapaikkojen naytteet sekd néytteitd kesyporois-
ta 19oo-luvun alusta ja nykyajalta Suomesta. Lisiksi verrokkeina oli hap-
lotyypityksid muista poro-, tunturipeura- ja metsiapeurapopulaatioista.®s
Tutkimuksen tulokset osoittivat, ettd seitapaikkojen vanhimmat uhraukset
(1200-1400 jaa.) eivit siséltineet nykypaivin poroissa tavattavia emilinjoja
[IjaIbjaettd useimmat uhrauksissa kiytetyista eldimistd ryhmittyvat yhteen
nykyisten metsdpeurojen kanssa, joten ne todennékoisesti olivat villeja met-
sidpeuroja.® Titd tukevat myos morfologiset tutkimukset, joiden mukaan
uhratut eldimet olivat suurempia kuin nykyiset porot, mutta samankokoisia
kuin nykyiset metsipeurat.

Varhaisimman tutkitun ajanjakson (1200-1650 jaa.) seitapaikkojen peu-
rojen geneettinen koostumus ei poikennut asuinpaikkojen peurojen koos-
tumuksesta. TAma osoittaa, ett seitapaikoille viedyt peurat olivat samoja
kuin mit4 silloisissa saamelaisyhteisdissd kdytettiin ravintona — ainakin emé-
linjojen osalta. Tulos korostaa villipeurojen metsastyksen merkitysta saa-
melaisten taloudessa ja uskonnossa ennen paimentolaisuuteen siirtymista.
Peurauhrien aloittamisen syyna ei siis ole ollut poron domestikaatio ja siir-
tyminen paimentolaisporonhoitoon, vaan villipeurojen metsistyksen tér-
keys. Seitauhrauksia on kuitenkin vield jatkettu paimentolaisporonhoidon
aloittamisen jilkeen, joten uhrit on koettu elinkeinon kannalta tirkeiksi.®s

Emalinjojen ja my®s autosomaalisten markkerierojen perusteella on
ehdotettu, ettd poronhoito olisi alkanut alkuperdiskansojen keskuudessa
Venijilld ja ettd myos saamelaiset olisivat domestikoineet poron Fenno-
skandiassa.® Seitapaikkojen tutkimukset eivit kuitenkaan valttdmétta tue
tdtd teoriaa.

Maternaaliset haploryhmaét ITja Ib ovat erityisen yleisid nykypaivin Fen-
noskandian porokarjoissa, ja niitd on 16ydetty myos muinaisnéytteistd Luo-
teis-Siperiasta.®” Niit4 ei kuitenkaan loydy domestikoiduista siperialaisista

poroista, eikd niitd ole myoskidn seitapaikkojen vanhimmassa nayte-

613 Heino et al. 2021
614 Heino et al. 2021
615 Heino et al. 2021
616 Rged et al. 2008
617 Rged etal. 2020
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materiaalissa. Seitapaikkojen tutkimuksissa itdinen haploryhmi havait-
tiin ensimmaisen kerran kahdella peuralla (RT68 ja RT42) Koskikaltiojoen
suun seidalta Inarista. Peurat on radiohiiliajoitettu ajanjaksoille 1455-1635
ja 1460-1635. Molemmilla on sama nykyisten porojen haplotyypeist poik-
keava uniikki haplotyyppi, joka on lahell4 haploryhmd II:n keskeistd hap-
lotyyppii, joten niiden esiintyminen voisi olla yhteydessd paimentolais-
poronhoidon syntyyn Suomessa.®

Seitapaikkojen tutkimukset siis osoittavat, ettd myos pohjoisessa Suo-
messa peurojen/porojen emélinjat ovat vaihtuneet lihes kokonaan muuta-
man viimeisen vuosisadan aikana, eiki peurapopulaatio, joka asutti aluetta
1400-1500-luvuilla, ole jattinyt maternaalista perimaé nykyporoihin. Van-
hoissa korvautuneissa linjoissa on ollut enemméin monimuotoisuutta kuin
nykyisessd porokarjassa, mika on tyypillinen kehityskaari domestikaation
aikana.®®

Hiljattain on esitetty hypoteesi, jonka mukaan paimentolaisporonhoito
ja sen mukana haploryhméii II ja Ib edustavia domestikoituja poroja oli-
si tullut saamelaisille vaihtokaupassa itdisten yhteyksien kautta.®° Oulun
yliopiston tutkijat ovat yhdessa tatarstanilaisten yhteistybkumppaneiden-
sa kanssa tutkineet noin 4000 vuotta vanhoja peuran mitokondriogeno-
meja Volga-Kaman alueelta ja l0ytaneet myos sieltd ryhmaa 1152 Namé
havainnot tukevat teoriaa, jonka mukaan haploryhmét IT ja Ib eivit ole
alkuperiisid Fennoskandialle, vaan ne ovat saapuneet alueelle idasti. Hypo-
teesiin on silti ehka hyva suhtautua varauksella. Tutkimusten perusteella
vaikuttaa kuitenkin siltd, ettd pohjoisessa Suomessa kehitys kohti nykyista
porokarjan geneettistd koostumusta on alkanut vuosien 1455-1635 valilla.

Tutkimuksessa kaytetyn materiaalin perusteella ei kuitenkaan voida sanoa,

618 Heino et al. 2021

619 Haplotyyppien lukumaiéra oli selvisti suurin varhaisimmassa (120-1700 jaa.)
vaiheessa, jolloin niité oli 18. M&ard oli selvésti pienempi 1900-luvun alun poroilla,
joilla niita havaittiin vain kuusi, ja hieman sitdkin pienempi (viisi) nykyporoilla.
Niytemédrit tosin olivat erikokoisia eri ajanjaksoina, mika vaikuttaa haplotyyp-
pien lukuméirdan. Toisaalta haplotyyppien monimuotoisuutta kuvaavat haplo-
tyyppidiversiteetit (Hd), jotka eivit ole riippuvaisia ndytekoosta, olivat samassa
suuruusjirjestyksessi: Hd = 0,90 (vuosina 1200-1700), Hd = 0,73 (vuonna 1911),
Hd = 0,73 (nykyporoissa). Haplotyyppien monimuotoisuus on siis selvisti laske-
nut tutkimusjakson aikana ja selvisti eniten heti varhaisimman ajanjakson jalkeen.

620 Rged etal. 2018

621 Heino et al. 2019: 17

258



https://doi.org/10.21435/t1.298

kuinka kauan tima prosessi on kestianyt. Noin vuodesta 1500 ldhtien po-
ropaimentolaisuudesta joka tapauksessa muodostui monien saamelaisryh-

mien taloudellinen ja yhteisollinen perusta.s

Eldinten arkeogenetiikan kaytannon merkitys

Elainten muinais-DNA- ja hDNA-tutkimukset tarjoavat vastauksia mo-
nenlaisiin kysymyksiin. Tutkimusten avulla voidaan tarkastella ihmisen
ja eldinten vilistd vuorovaikutusta pitkalld aikavalilld sekd tuottaa tietoa
lajien alkuperastd, levidmisestd ja sopeutumisesta. Geneettinen tieto ei kui-
tenkaan valota ainoastaan eldinkantojen biologiaa, vaan sen avulla voidaan
esimerkiksi seurata eldinlajien hydtykayton ja kulttuurisen merkityksen
muutoksia. Esimerkiksi kotieldinten muinais-DNA-tutkimus on erinomai-
nen lisd historian ja arkeologian tutkimukseen, sillé se tuottaa tietoa muun
muassa kotieldinrotujen alkuperisti, domestikaation historiasta ja kehi-
tyksestd sekd auttaa pohtimaan eldinlajien merkitysta ihmisyhteisoille eri
aikoina.

Luonnonvaraisista eldimisté tehdyt tutkimukset puolestaan kertovat
lajien evoluutiosta ja populaatioiden vilisisti suhteista, ja tutkimustulok-
sia voidaan helposti hyodyntad kaytanndssa. Yhdistyneiden kansakuntien
Biodiversiteettisopimus (engl. Convention on Biological Diversity) on vuonna
1992 Rio de Janeirossa solmittu maailmanlaajuinen sopimus, jonka avulla
pyritain suojelemaan kattavasti koko luonnon kirjoa, mukaan lukien lajien
sisdinen perinndllinen muuntelu. Uhanalaisten lajien DNA-tutkimuksista
saatavalla geneettisella tiedolla voi tulevaisuudessa olla keskeinen rooli
biologisen monimuotoisuuden siilyttdmisessd, silla tutkimustuloksia voi-

daan soveltaa esimerkiksi suojelukiytantoja laadittaessa.t?

622 Heino et al. 2021
623 Jensen et al. 2022: 423
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roteiinit ovat elididen rakenteelle ja elintoiminnoille valttimattomia,
P silld ne saavat aikaan kaikki solujen toiminnot. Eri proteiineilla on eri-
laisia tehtdvid. Ne muun muassa muodostavat elion rakenteita, kuten ihoa,
kynsid, karvoja ja hoyhenié (esimerkiksi kollageeni ja keratiini) ja osallis-
tuvat elimistdssd aineiden kuljettamiseen (esimerkiksi hemoglobiini) tai
varastoimiseen (esimerkiksi ferritiini). Proteiinit ovat myos valttimattdmia
immuunipuolustuksen yllapitimisessa.

Proteiinit ovat rakenteeltaan kolmiulotteisia, mutta niiden perusraken-
ne koostuu aminohappojen muodostamista ketjuista (kuva 11.1). Vaikka
aminohappoja on vain 20 erilaista, ne voivat asettua vaihtelevan mittaisiksi
ketjuiksi erilaisina yhdistelmin, joissa kutakin aminohappoa merkitiin
tietylla kirjainlyhenteelld. Esimerkiksi lihasproteiini titiiniin kuuluvassa
aminohapposekvenssissd ITGYIVEK i-kirjain merkitsee aminohappo iso-
leusiinia, t-kirjain treoniinia, g-kirjain glysiinia, y-kirjain tyrosiinia, ja niin
edelleen. Péépiirteissddn arkeologinen proteiinitutkimus perustuu arkeo-
logisista naytteistd eristettyjen aminohappojaksojen tunnistamiseen joko
tiettyyn proteiiniin tai tietyn lajin proteiiniin kuuluvaksi.
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Kuva 11.1. Yksinkertaistettu kuva proteiinin avatusta rakenteesta. Proteiinien perusosat
ovat aminohappojen muodostamia ketjuja. Kuva: KMG Turku.

Proteiinien valmistamista ja toimintaa ohjaavat geenit. Koska DNA-tut-
kimuksella on proteomiikkaa pidemmait juuret, tunnetaan monet geenit
paremmin kuin niiden tuottamat proteiinit. Esimerkiksi hypoteettiset pro-
teiinit (engl. bypothetical proteins) ovat proteiineja, joita ei ole kiytinnossd
havaittu, mutta joiden olemassaolo voidaan péatelld laskennallisen gene-
tilkan pohjalta.t>

Yksilon tai elion elimistdn toimintaan vaikuttavat proteiinit muodos-
tavat proteomin, joka tarkoittaa elimistdn tuottamien proteiinien koko-
naisuutta. Elién kuoleman jalkeen proteiinit hajoavat ja niissi tapahtuu
muutoksia, aivan kuten DNA:ssakin. Tést4 syystd arkeologisista aineistoista
loydettavit proteiinit ovat katkonaisia, ja niiden joukossa on usein jonkin
verran kontaminaatiota, joka on syntynyt esimerkiksi maaperéssi. Konta-
minaatio voi ndkya tuloksissa maaperdbakteerien ja maaperissé eldvien
sienten proteiineina.®®

Rinnakkain tehtyni muinais-DNA-analyysi ja proteiinien tutkimus tay-

dentdvat toisiaan. Genetiikkaa voidaan hyodyntaa esimerkiksi proteiini-

624 Chirgadze et al. 2023
625 ks. Hendy et al. 2018b
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havaintojen varmentamisessa. Jos taas muinais-DNA antaa viitteit4 jonkin
taudinaiheuttajan ldsn4dolosta, on mielekésta tarkistaa tukevatko proteiini-
analyysin tulokset tulkintaa. Joissain tapauksissa proteiineja on mahdollista
loytad sellaisistakin arkeologisista néytteisté, joista muinais-DNA on pitkél-
le hajonnut.®* Kaikkia proteiinien siilymiseen vaikuttavia tekijoita ei kui-
tenkaan vield tunneta kattavasti ja toistaiseksi on epéselvdd, onko Suomen
aineistosta tehtdvad muinais-DNA-tutkimusta haittaava hapan maaperi
haaste myos proteiinien tutkimuksessa. Siksi Suomen arkeologisesta aineis-
tosta olisikin hyodyllistd tehd4 rinnakkaisia proteiini- ja DNA-tutkimuksia.

Proteiinitutkimus kaytannossa

DNA-tutkimus ja proteomiikka kytkeytyvat monella tavalla liheisesti
toisiinsa. Proteiinitutkimuksen naytteenotto tehddan tavallisesti samassa
puhdastilalaboratoriossa kuin muinais-DNA-tutkimuksen néytteenotto,
silld néytteet eivdt saa kontaminoitua ulkopuolisella proteiiniaineksel-
la. Nayte voidaan ottaa samasta kohdasta kuin muinais-DNA-néyte, ja
néytemaara pidetddn pienend.®” Koska myos proteiinianalyysi on tuhoava
menetelm, on erityisen tirkedd, ettd naytteeksi otetaan mahdollisimman
pieni maira tutkittavaa ainesta. TAmi on eettisesti kestévi tapa, jolla var-
mistetaan arvokkaiden ihmisjddnnésten pysyminen mahdollisimman eh-
jind.®»* Myo6s uusia kajoamattomia (engl. non-invasive) naytteenottotapoja
on kehitetty.®® Niiden avulla naytteistd saadut proteiinit saattavat kuiten-
kin rajoittua naytteen pinnalla oleviin proteiineihin. Kajoamattomia me-
netelmié on sovellettu esimerkiksi muumiotutkimuksessa, jossa niilld on
saatu talteen padasiassa ihon pintaproteiineja, keratiineja. Thmisjaannos-
ten pintakerroksiin kohdistuvassa néytteenotossa on kuitenkin korostunut
kontaminaatioriski verrattuna néytteeseen, joka porataan l6ydon, luun

tal muumion sisalta.

626 esim. Brandt et al. 2022; Warinner et al. 2022

627 Noin 10-30 mikrogrammaa eli enimmilldan noin nuppineulanpéin kokoinen
madard luujauhoa. Hammaskivesta riittavat yleensd titakin pienemmét naytteet,
jotka voivat olla kooltaan vain pienen hiekanjyvan kokoisia.

628 Esim. Squires et al. 2019

629 Barberis et al. 2022; Multari et al. 2022
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Niytteiden myohempi kasittely tehddan proteiinilaboratoriossa, jossa
tyoskentelyyn on osittain erilaisia sadntojd kuin muinais-DNA-laborato-
riossa tydskentelyyn. Vaikka proteiinilaboratoriossakin pukeudutaan suoja-
pukuun, suositellaan puvun alla kaytettaviksi synteettisid vaatemateriaaleja
kontaminaation minimoimiseksi. Naytteisiin ei haluta paatyvan esimerkiksi
lampaalle kuuluvia proteiineja villavaatteista. Lisaksi tydskennellessa on
kéaytettavd lateksittomia késineitd, silld lateksi on kumipuun maitiaisnestettd
ja sisdltaa siksi luonnostaan proteiineja.®*

Arkeologista proteiinitutkimusta voidaan tehda eri menetelmilla. Kai-
kissa keskeisend on kuitenkin massaspektrometria, joka mahdollistaa pro-
teiinien tunnistamisen tietylle lajille kuuluvaksi. Eldinlajien tunnistamisessa
kaytettavi proteomiikan menetelma ZooMS hyodyntia niin sanottua pep-
tidin massasormenjilki -metodia (engl. Peptide mass fingerprinting), jolla
pyritddn tunnistamaan eldinlaji tyypin 1 kollageeni -proteiinille ominais-
ten peptidijaksojen perusteella.®** Proteiinien sisdltimien aminohappojen
tunnistamista on tehty myos korkean suorituskyvyn nestekromatografian
(HPLC) ja kaasukromatografia-massaspektrometrian (GC-MS) avulla.ts
Yleisesti kaytetyssd ja tarkkana pidetyssd LC-MS/MS-menetelméssid®® pro-
teiinit pilkotaan peptideiksi laboratoriossa entsyymien avulla ja tuotetaan
dataksi nestekromatografia-tandemmassaspektrometrilld (LC-MS/MS).634
Talla menetelméilld on mahdollista saada esiin osia kaikista néaytteen sisal-
tdmistd proteiineista.

Massaspektrometrin esiin saamat peptidit tunnistetaan alustavasti eri-
laisilla ohjelmistoilla. Sen jilkeen tunnistukset autentikoidaan eli varmen-
netaan vertaamalla tuloksia proteiinitietokantoihin, jotka sisdltavat monien
eri lajien tarkistettuja aminohapposekvensseji. Autentikointiin ja tietokan-

toihin toisaalta liittyy proteiinitutkimuksen merkittdva ongelma. Ihmisen

630 ks. Hendy et al. 2018b

631 esim. Hendy 2021; 2023; Korzow Richter et al. 2022

632 Hendy 2021; 2023

633 Laboratoriomenetelmii on erilaisia, ja eri menetelmilld saadut tulokset vaihte-
levat. Laboratoriovaiheista ja -menetelmistd on julkaistu kuvauksia tutkimusar-
tikkeleissa. Hendy et al. 2016 & Hendy et al. 2018b huomauttavat kuitenkin, ettd
peptidien erottamiseen tarkoitetut vanhemmat laboratoriomenetelmit, kuten
SDS-PAGE, eivit valttimattd sovellu arkeologisille néytteille, joissa hajoamispro-
sessit ovat ehtineet vaikuttaa proteiineihin.

634 esim. Hendy 2021; 2023; Korzow Richter et al. 2022, Kendall et al. 2016, Sawafuji
et al. 2017, Cleland et al. 2016
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ja tiettyjen laboratorioeldinten, kuten hiiren ja rotan, proteomit tunnetaan
lahes taydellisesti. Monista muista lajeista tiedot voivat kuitenkin vield olla
epataydellisid ja puutteellisia, jolloin virheellisen lajinmairityksen mah-
dollisuus kasvaa.®» Jessica Hendy kollegoineen kertoo analyysistd, jossa
tutkittiin keskiaikaisen lampaan hampaasta eristettyjd proteiineja. Verrat-
taessa tuloksia Swiss-Prot-tietokantaan, pystyttiin vain noin 20 prosenttia
proteiineista varmentamaan lampaalle kuuluviksi. Sen sijaan osa méérit-
tyi tietokannan perusteella ihmiselle, hiirelle ja vuohelle kuuluviksi. Virhe
pystyttiin lopulta yhdistdm&an sithen, ettd tutkijoiden 18ytdmét lampaan
proteiinit puuttuivat kiytetysta tietokannasta.®

Monet molekyyliarkeologian tutkijat kayttédvat BLAST-tyokalua (Ba-
sic Local Alignment Search Tool), jolla voidaan vertailla esimerkiksi DNA:n
nukleotidisekvenssii tai proteiinien aminohapposekvenssejd. BLAST:n
avulla tutkija voi verrata tutkittavaa proteiinia tietokannoissa oleviin sek-
vensseihin ja autentikoida esiin saatuja proteiineja. Mitd enemmén tutkit-
tua ja julkaistua tietoa tietokantoihin on lisatty, sitd tarkempaa proteiinien
tunnistusta on mahdollista tehda (vrt. vastaavat haasteet DNA-massaviiva-
koodauksessa, luku 8). Proteiinitutkimusta kehitetidn muun muassa DNA-
analyysien avulla todentamalla tietyille lajeille uniikkeja peptidijaksoja.®7

Esimerkkeja lajintunnistuksesta proteomiikan avulla

Arkeologinen proteiinitutkimus on erityisen hyodyllisté lajintunnistuksen apu-
na esimerkiksi silloin, kun osteologinen analyysi ei onnistu luunpalojen olles-
sa liian pienid tai kun eldinperdistd materiaalia on muokattu kayttoesineeksi.
Téllaisissa tapauksissa muinais-DNA-analyysi ei valttdmattd ole mahdollinen,
silld ndytteenotto saattaisi vaatia liian suurta palasta, eikd DNA:ta valttimatta
ole sailynyt riittédvasti. Kollageenin lajityypillisiin aminohapposekvensseihin
perustuvalla ZooMS-menetelmalld on tehty lajintunnistusta muun muassa

palamattomista eldinluista, hampaista seké luu-, sarvi- tai nahkaesineistd.%*

635 ks. ongelmista ja ratkaisuehdotuksista esim. Hendy et al. 2018b; Elnaggar et al. 2022
636 Hendy et al. 2018b

637 esim. Korzow Richter et al. 2020

638 Buckley et al. 2010; Korzow Richter et al. 2022; Korte 2024
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Suo-olosuhteissa DNA ei sdily hyvin, mutta proteiinien siilyminen on
niissd osoittautunut mahdolliseksi. Tim4 on helpottanut esimerkiksi noin
2000 vuotta vanhojen tanskalaisten suoruumiiden vaatteiden tutkimus-
ta. Erddssd tutkimuksessa tutkimusryhméi analysoi Haraldskeerin suosta
16ytynyttd nahkaviittaa, jota oli jo kauan sitten ehdotettu hylkeennahasta
valmistetuksi, silld se muistutti Tanskan kansallismuseon etnografisessa
kokoelmassa olevia gronlantilaisia vaatekappaleita.® Proteiinianalyysi var-
misti viitan materiaaliksi kuitenkin vuohennahan. Samassa tutkimuksessa
myds Megelmosen suosta 10ytynyt tunika osoittautui vuohennahkaiseksi.
Mggelmosen tunikasta otetussa ndytteessa havaittiin fetaalihemoglobiinia,
joka on sikiokauden pédasiallinen hemoglobiinimuoto. Sit4 erittyy vain
noin kolmen kuukauden ikd4n saakka. Havainto kertoo siis, ettd tunika on
valmistettu hyvin nuoren kilin nahasta. Koska nuoren eldimen nahka on
taysikasvuisen eldimen nahkaa pehmeampaé, on sitd voitu kiyttia vaatteen
materiaalina tarkoituksella.

Toisessa tanskalaistutkimuksessa turkisloytoja pystyttiin madrittimaan
kuuluvaksi majavalle, jota ei esiinny Tanskassa.®4° Vastaavasti Ruotsista
Malarenin ympéristostd 10ytyneitd viikinkiaikaisia pelinappuloita on tun-
nistettu Pohjois-Atlantilla elavin pohjanmustavalaan (Eubalaena glacialis)
luusta valmistetuksi ja Tanskan Hedebysti 16ytyneitd kampoja pohjoisem-
massa Skandinaviassa elavin peuran (Rangifer tarandus) sarvista valmiste-
tuiksi.4r Nama tutkimukset kertovat viikinkiajan esineiden valmistuspai-
koista, raaka-aineiden hankintapaikoista ja kaupankaynnista.

Suomessa ZooMS-menetelmid on hyddynnetty muun muassa vuohen
historian tutkimuksessa. Vuohen ja lampaan historia Suomessa on pitka,
mutta naiden eldinten luiden erottaminen toisistaan osteologisin mene-
telmin on hyvin vaikeaa johtuen luuston samankaltaisuudesta (kuva 11.2).
Lajeilla on kuitenkin voinut olla erilaisia kulttuurisia ja taloudellisia mer-
kityksid ja kdyttotapoja. Suomen vanhin ajoitettu lampaan tai vuohen luu
on loytynyt Pedersorestd Kiukaisten kulttuuriin (2500/2300-1900/1500 eaa.)

kuuluvalta asuinpaikalta.®# Kauhavan Perttulanméen nuorakeraamisesta

639 Brandtetal. 2014

640 Brandtetal. 2022

641 Hennius et al. 2018; Mufioz-Rodriguez et al. 2023
642 Blduer & Kantanen 2013
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Kuva 11.2. Turun kaupunkikaivauksilta 16ytynyt luuesine on tehty vuohen tai lampaan
luusta. Vuohen ja lampaan luiden erottaminen toisistaan on hankalaa silmamaardises-
ti, mutta onnistuu proteomiikan avulla. Lajin tarkka tunnistaminen auttaa selvittdimain
eri eldinlajien merkityksid eri aikoina. Kuva: Turun museokeskus, arkeologian kokoelma.
CCBY 40.

(noin 2500-2300 eaa.) haudasta on tunnistettu vuohen fossiloitunut karva 4
mutta vanhin radiohiiliajoitus varmuudella vuohelle kuuluvasta luusta on
toistaiseksi vasta rautakaudelta. Auli Blauerin tutkimuksessa selvitettiin
Sastamalan Ristiméen rautakautiselta muinaisjaannokseltd 16ytyneiden
lampaan tai vuohen luiden kuulumista tietylle lajille.®+ Luut tunnistettiin
vuohen luiksi ZooMS-menetelmén avulla ja ne ajoitettiin radiohiilimene-
telmélld soo—-600-lukujen vaihteeseen. Blauerin tutkimusten mukaan vuohi
oli keskiajan Suomessa merkittiva karjaeldin, mutta niiden mééran vihene-
minen 1900-luvulle tultaessa kuvastaa eldiimen muuttunutta asemaa karjata-
loudessa ja heijastelee siihen historiallisella ajalla liitettyd mielikuvaa "koy-
han miehen lehmana”.*+ Pohdinta vuohen merkityksestd kaukaisemmassa
historiassa vaatisi kuitenkin tutkimuksia, joissa tarkkoja lajimaarityksia ja
ajoituksia olisi tehty enemman.

Kristiina Mannermaan tutkimuksessa on puolestaan ZooMS-menetel-
mid hyddyntien selvitetty, ettd osa Adniselld sijaitsevan Olenij Ostrovin

mesoliittisen (6400-6000 eaa.) kalmiston luuriipuksista on valmistettu

643 Aholaetal. 2018
644 Blduer et al. 2022: 1953
645 Bldueretal. 2022
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ihmisluusta.®4 Thmisluusta valmistettuja esineitd tunnetaan myds muual-
ta samanaikaisesta Euroopasta, joten niiden 16ytyminen my6s Adniseltd voi
viitata sithen, ettd ihmisluun kdyttdminen raaka-aineena oli mesoliittisella
kivikaudella laajalle levinnyt tapa. Turun kaupunkikaivausten 16ytoihin
kuuluvien keskiaikaisten luukampojen ZooMS-tutkimukset puolestaan
ovat osoittaneet, ettd kampoja on valmistettu naudan ja hevosen luusta.+

Proteiinit kertovat ihmisen terveydesta, vastustuskyvysta
ja sairastamisesta

Muinaisten ihmisten terveydentilan ja sairauksien tutkimus on parhaimmil-
laan eri menetelmien monialaista yhteistyotd, silla arkeologian, osteologian,
genetiikan ja proteomiikan menetelmat tukevat ja tdydentavit toisiaan (ks.
luku 7). Arkeologisessa proteomiikassa yksilon terveydentilan tutkimukseen
soveltuu toistaiseksi parhaiten LC-MS/MS-menetelmé, jonka avulla nayttees-
td on mahdollista tunnistaa useita eri proteiineja.®# Esimerkiksi egyptilaisistd
muumioista on menetelmén avulla l6ydetty kehon luontaiseen puolustus-
jarjestelmadn liittyvid immunoproteiineja.®# Valitut laboratoriomenetel-
miét vaikuttavat kuitenkin lopputulokseen. Kun naytteessi olevia proteiineja
tunnistetaan LC-MS/MS-menetelmailld, tuloksissa korostuvat ne proteiinit,
joita néytteessd on eniten. Arkeologisissa luu- ja hammasnaytteissd jopa 9o
prosenttia jaljelld olevasta aineksesta on yleensi kollageenia. Vaikka kolla-
geenion hyodyllinen lajitunnistuksessa, ihmisen terveytti tutkiessa on oleel-
lisempaa tutkia ei-kollageenisia proteiineja (non-collagenous proteins, NCP).
Kollageenin suuri maara naytteessi saattaa hukuttaa alleen muita tutkimuk-
sen kannalta kiinnostavia proteiineja. Lisiamalla laboratorioprosessiin eri-
tyisesti kollageenia tuhoava entsyymi, on néytteestd mahdollista saada esiin
enemmin ihmisen immuunijarjestelmén toimintaan liittyvid proteiineja.ts
Immunoproteiinit suojaavat yksilod taudinaiheuttajilta ja sairauksilta.

Vuonna 2024 julkaistussa tutkimuksessa havaittiin, ettd Espanjassa keski-

646 Mannermaa et al. 2022
647 Korte 2024

648 Hendy et al. 2016

649 Jones et al. 2016

650 Wilkin et al. 2024
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aikaisen leprahospitaalin hautausmaalle haudatuilta vainajilta, joilla oli

lepran aiheuttamia luumuutoksia, oli [oydettivissa leprapotilailla yleisia

immunoproteiineja.®* Suurin osa immunoproteiineista ei kuitenkaan ole

spesifeja tietylle taudille tai sairaudelle, vaan elimistd tuottaa niitd minka

tahansa tulehdustilan yhteydessa. Esimerkiksi immunoglobuliini A:n tuo-
tanto voi kohota tietyissd autoimmuunisairauksissa tai pitkaaikaisissa infek-
tioissa, ja myos puolustusjirjestelméin viestinviejin toimivien sytokiinien

tuotanto lisdantyy infektioiden aikana. Toisaalta muutkin tekijat, kuten

ylipaino, voivat vaikuttaa immunoproteiinien madrén kohoamiseen.®= Siksi

immunoproteiinien esiintyminen arkeologisessa niytteessa ei valttdmatta

kerro, onko vainajalla ollut jokin tietty tauti. Sen sijaan tuloksia tulee kisi-
tella osana kokonaisuutta, johon kuuluu muun muassa vainajan luustossa

tai hampaissa nakyvien pitkaaikaisesta tulehduksesta kertovien merkkien

tarkastelu ja taudinaiheuttajien perimin etsiminen naytteistd muinais-DNA-
tutkimuksen avulla.

Koska kaikkien elioiden DNA tuottaa proteiineja, on myds proteomii-
kan avulla mahdollista etsid arkeologisesta aineistosta taudinaiheuttajia ja
loisia. Vuonna 201t julkaistiin tutkimus, jossa raportoitiin unkarilaisesta
muinaisndytteestd peptidin massasormenjalki -menetelmélla loydetty tu-
berkuloosia aiheuttava Mycobacterium tuberculosis -bakteeri.®? Tutkimusta
on sittemmin kritisoitu, silla siind M. tuberculosis -bakteerin tunnistukses-
sa oli kéytetty useille eri mykobakteereille yhteisid aminohappoketjuja.®s
Kaikilla mykobakteereilla on hyvin samankaltainen proteomi, eikd nimen-
omaan tuberkuloosia aiheuttavalle M. tuberculosis -bakteerille ominaisia
aminohappoketjuja vield tunneta. Niin ollen on toistaiseksi mahdotonta
kayttad proteomiikkaa erottamaan arkeologisesta aineistosta tuberkuloo-
sin aiheuttajaa harmittomista maaperibakteereista, jotka kuuluvat samaan
Mycobacterium-sukuun.®s Mydhemmin on myos havaittu, ettd peptidin
massasormenjilki -menetelma ei sovellu hyvin yksittaisten proteiinien
havaitsemiseen naytteestd, toisin kuin aiemmin mainittu LC-MS/MS-me-

netelma.

651 Wilkin et al. 2024

652 de Heredia et al. 2012
653 Boros-Major et al. 2011
654 Hendy et al. 2016

655 Hendy et al. 2016
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Vuonna 2017 julkaistiin tutkimus proteiineista, joka olivat sdilyneet Sak-
san Heuneburgin rautakautisesta kalmistosta (60o-450 eaa.) 1oytyneessi
keramiikka-astiassa.®® Astiasta tunnistettiin useita proteiineja, joista suurin
osa oli perdisin ihmisen verest4 ja sisdelimistd. Tutkimuksen mukaan kaksi
16ytyneista peptideistd oli spesifeja Krimin-Kongon verenvuotokuumetta ai-
heuttavalle nairovirukselle, jota levittavit Hyalomma marginatum-puutiai-
set. Sisdelinten ja veren laittaminen astiaan osana hautausrituaalia selittéisi
viruksen joutumisen astiaan. Vaikka tutkimus oli toteutettu luotettavana
pidetylld LC-MS/MS-menetelmalld, sitd on kritisoitu siitd, ettd néytteen la-
boratoriokésittely on tehty samassa laboratoriossa, jossa kisitellaan myos
Krimin-Kongon verenvuotokuumeen aiheuttavaa virusta.®” Nain ollen kon-
taminaation riski on ollut erittdin suuri, eika tutkimustulos ole luotettava.
Teoriassa tulos olisi kuitenkin mahdollinen, sill4 taudinaiheuttaja voi kul-
keutua Eurooppaan muuttolintujen mukana.®® Euroopassa on myos voinut
esiinty4 erilaisia puutiaisia ja niiden levittdmi4 tauteja etenkin nykyista
lampimampin4 ajanjaksoina, jolloin esimerkiksi Hyalomma-puutiaiselle
oli alueella otolliset elinolosuhteet.®® Tapaus osoittaa kuitenkin hyvin, min-
kalaisia seikkoja proteiinien ksittelyssa ja tutkimuksessa on huomioitava.

Esimerkkind helposti méaritettavistd bakteereista ovat parodontiittia,
hampaan kiinnityskudosten tulehdusta, aiheuttavat niin sanotut punaisen
kompleksin (engl. red complex) bakteerilajit: Porphyromonas gingivalis, Tan-
nerella forsythiaja Treponema denticola.* Esimerkiksi R gingivalis -bakteerista
tunnetaan sille uniikkeja aminohappoketjuja, minka lisaksi bakteerin proteii-
nien tutkiminen on mahdollista yhdistd4 muinais-DNA:han seka vainajan
hampaissa ja leukaluussa havaittaviin osteologisiin muutoksiin (kuva 11.3).5*
P gingivalis -bakteeria on tunnistettu hammaskiven proteiinitutkimuksissa
esimerkiksi Seilin kirkon kryptaan haudatulta vainajalta, joka on menehtynyt

656 Wiktorowicz et al. 2017

657 Warinner et al. 2022

658 Lindeborg et al. 2012; My6s Suomesta on tehty yksittdisid havaintoja lajista, ks.
Sormunen et al. 2021.

659 vrt. Hyalomma-puutiaisen levidminen Euroopassa nykyisin ilmaston limmetessi:
Celina et al. 2023

660 esim. Mackie et al. 2017; Zhang et al. 2021

661 ks. esim. Mackie et al. 2017 ja Jersie-Christensen et al. 2018
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Kuva 11.3. Karieksen aiheuttamia vaurioita Palkineen rauniokirkolta l6ytyneen 1800-luvun
alussa menehtyneen vainajan hampaassa ja leukaluussa. Suun bakteeriston tutkimus hyo-
tyy proteiini- ja DNA-analyysien yhdistamisestd. Kuva: Anniina Kuha.

r700-luvun lopulla.®® Yleisesti ottaen punaisen kompleksin lajit ovat néyte-
madriin suhteutettuna yleisempia arkeologisessa aineistossa kuin modernissa
aineistossa, mikd kertoo ientulehduksen olleen menneisyydessa yleisempaa
kuin nykyisin. Punaisen kompleksin lajien historiallisia ja moderneja kantoja
on myo6s mahdollista tunnistaa muinais-DNA-tutkimuksen avulla.®®
Ientulehdus linkittyy myds moniin systeemisiin sairauksiin, kuten sy-
dan- ja verisuonisairauksiin, Alzheimerin tautiin, tyypin 2 diabetekseen,
rasvamaksaan ja reumasairauksiin.®+ Christina Warinner 16ysi Saksassa
sijaitsevan Dalheimin keskiaikaisen (n. 950-1200 jaa.) luostarin vainajien
hammaskivestd DNA-ja proteiinitutkimusten avulla 40 bakteerilajia, joilla
tiedetddn olevan yhteys systeemisiin sairauksiin.®®s Systeemisten sairauksien
tutkiminen pelkéstdan suun terveyden kautta ei kuitenkaan toistaiseksi ole

662 Seilin vainajan hammaskiven DNA-tutkimus on tita kirjoittaessa vield kesken,
mutta bakteeri pystyttiin tunnistamaan luotettavasti jo proteiinianalyysin avulla.

663 Warinner et al. 2014, Velsko et al. 2017; Jersie-Christensen et al. 2018

664 Hajishengallis & Chavakis 2021

665 Warinner et al. 2014
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arkeologiassa mahdollista, mutta la4dketieteen ja arkeologian menetelmien
yhteen sovittaminen saattaa avata kiinnostavia mahdollisuuksia systeemis-
ten sairauksien tutkimukseen tulevaisuudessa. Ladketieteessa on tutkittu
proteomiikan hyddyntimistd esimerkiksi syddn- ja verisuonisairauksien tut-
kimisessa ja diagnosoinnissa.®®® Monet systeemiset sairaudet, kuten tyypin 2
diabetes tai sydédnsairaudet, ovat monitekijaisia eli niihin vaikuttavat useat
eri geenit ja ympéristd. Monet nditi sairauksia indikoivista proteiineista
edellyttavit kuitenkin proteiiniméarien havaitsemista.®” Hajoamisproses-
sien vuoksi arkeologisesta aineistosta ei ainakaan toistaiseksi voi luotetta-

vasti havaita proteiinien méaria, ainoastaan niiden lasn4oloa.

Proteiinitutkimus ruoan ja elinkeinojen jaljilla

Proteiinien tutkimus arkeologisista astioista, ruokailuvilineist (kuva 11.4) tai
vainajien hammaskivesti tuottaa merkittavaa lisitietoa menneisyyden ruo-
kakulttuureista ja elinkeinoista. Tima on vakiintunein proteomiikan muoto,
ja silla on ollut erityisen suuri merkitys maitotuotteiden kayton tutkimuk-
sessa.®®® Lehman, lampaan ja monen muun nisdkkd4n maidossa esiintyy
B-laktoglobuliini-heraproteiinia (BLG), joka on yleisin hammaskivinaytteistd
16ytyva maitoproteiini.®® Thmisen maidossa sitd ei kuitenkaan esiinny, sill4
ihmisen geenit eivat koodaa tatd proteiinia. BLG-proteiinia pidetaén konk-
reettisena todisteena siitd, ettd henkild on nauttinut eldessdéin eldiimen maitoa.

BLG siilyy melko hyvin erilaisissa olosuhteissa, ja lisiksi eri eldinlajien
maitoproteiinien aminohapposekvenssit ovat erilaisia, minka vuoksi ne on
helppo erottaa toisistaan. Proteiinitutkimuksella onkin pystytty tutkimaan
eri eldinlajien maidon hyddyntédmista eri paikoissa ja eri aikoina, esimer-
kiksi jakin maidon kiyttod 1200-luvun Mongoliassa.”* Maidonkulutuksen
levidmisen tutkimus antaa mahdollisuuden ymmértad paremmin esimerkiksi

Euraasian aroilta Eurooppaan suuntautuneita kivi- ja pronssikautisia muutto-

666 Nurmohamed et al. 2022, Joshi et al. 2021

667 Esim. Steffen et al. 2016

668 esim. Ventresca Miller et al. 2023, Tang et al. 2023 ja Wilkin et al. 2023
669 Hendy et al. 2018a

670 ks. esim. Hendy et al. 2018a; Warinner et al. 2022; Wilkin et al. 2021
671 Ventresca Miller et al. 2023
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Kuva 11.4. Viikinkiaikainen (800-1050 jaa.) sarvilusikka Pirkkalan Tursiannotkosta.
Lusikan valmistamiseen kdytetty eldinlaji olisi mahdollista tunnistaa proteomiikan avulla.
Ehka lusikasta olisi mahdollista myés tutkia, mita silld on syéty. Kuva: Museovirasto,
arkeologian kuvakokoelma. CC BY 4.0.

litkkeita. Proteiinitutkimuksen tuottama lisatieto ravinnosta on mahdollista

kytked muun muassa arkeologisiin merkkeihin karjanhoidosta seka geneetti-
seen tietoon muuttoliikkeistd ja laktoosinsietokyvyn yleistymisesti (ks. myds

luku 6). Proteiinitutkimusta on tehty my6s Palkidneen rauniokirkolta arkeo-
logisissa kaivauksissa loydettyjen keskiaikaisten vainajien hammaskivesta,
mutta maitoproteiineja ei yksililld havaittu. Ei tiedetd, johtuuko tama siit4,
ettd maitoproteiinit eivitjostain syystd ole sdilyneet vaisiitd, ettd ndma yksilot
eivat merkittivasti kayttdneet maitoa tai maitotuotteita.

Lihankidyton tutkimus proteomiikan avulla ei ole yhta helppoa, silla
proteiineista voidaan tunnistaa lahinn eldinten veresta perdisin olevaa he-
moglobiinia. Monet lihasten ja luiden yleisimmisté proteiineista (esimerkik-
si keratiini, aktiini ja myosiini) ovat konservoituneiden geenien tuottamia,
eli niissd on vain vihdn muuntelua lajien valilla. Siksi naistad proteiineista
perdisin olevia peptideji ei vélttamattd ole mahdollista tunnistaa lajilleen.7?
Lisdksi laboratoriossa kdytettavat reagenssit saattavat sisaltaa eldinperaisia
proteiineja. Tésti syystd ravintoaineiden tutkimuksessa ei yleensi kiinniteta
huomiota kollageeniin, keratiiniin tai munaproteiineihin, jotka voivat olla
merkki sekundaarisesta kontaminaatiosta - siitikin huolimatta, ettd tima

saattaa jittaa aitoja jalkid nautitusta ravinnosta huomiotta.®”

672 Hendy et al. 2018a
673 Hendy et al. 2018a
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Veriruokiin viittaavia proteiineja on tutkittu kupariastioista. Huokoiset
keraamiset astiat sdilovit proteiineja huonosti, mutta kuparin antimikro-
biset ominaisuudet mahdollistavat niiden paremman séilymisen. Vuonna
2023 julkaistussa tutkimuksessa pystyttiin osoittamaan, etti pronssikau-
della Mustanmeren rannalla sijainneen Maikopin kulttuurin (3500-2500
eaa.) alueella on valmistettu kupariastioissa lampaan, vuohen ja naudan
verestd veripohjaisia ruokia mahdollisesti jopa samalla menetelmailla kuin
nykyisinkin.®# Eldinproteiineihin liittyvien ongelmien vuoksi eldinperaisen
ruokavalion tutkimusta on kuitenkin hedelméllisintd tehd4 yhdistdmalla
muinais-DNA-tutkimuksen ja proteomiikan menetelmia seka stabiili-iso-
tooppitutkimuksia.®”> Muinais-DNA-tutkimuksissa hammaskivesti onkin
loydetty eldinperaisia DNA-sekvenssejd, jotka todennikoisesti ovat perdisin
yksilon nauttimasta ravinnosta.®”°

Hammaskivessd voi myos olla siilynyt kasviproteiineja, vaikka toistai-
seksi niiden havaitseminen on ollut melko vihiist4. TAma voi johtua esimer-
kiksi siitd, ettd ruokien kypsentdminen on vaikuttanut proteiinien sailymi-
seen tai ettd proteiinien erottamiseen kaytetyt menetelmét eivat vield sovellu
hyvin kasviproteiinien talteen saamiseen. Hammaskivitutkimuksissa on
kuitenkin tunnistettu joitakin viljojen proteiineja ja pystytty erottamaan
toisistaan kasvien eri osia, kuten siemeni4 ja lehti4.¢”7 Ravinnon tutkimuk-
sen lisiksi kasviproteiinit voivat myos tarjota uusia ndkokulmia tuotteisiin,
joita menneisyydessi on kaytetty kaupanteon vélineina. Eteldisesta Irakista
on raportoitu 1500-luvulle eaa. ajoittuvista keramiikka-astioista [6ytyneitd
soijapapujen proteiineja, joiden on tulkittu olevan merkki kaupankéynnis-
td, jossa soijasta valmistetut 6ljytuotteet ovat kulkeneet pitkia matkoja Ita-
Aasiasta nykyisen Irakin alueelle.” Erilaisten ruoka-aineiden ja syotavien
tuotteiden kauppa kertoo ravinnon lisaksi kontakteista, ihmisten liikku-
misesta seka siitd, millaisia tuotteita on arvostettu niin paljon, etti niiden

kuljettaminen pitkien matkojen paahan on ollut mielekasti.

674 Wilkin et al. 2023

675 Hendy et al. 2018a

676 Warinner et al. 2014
677 Hendy et al. 20182

678 Chowdhury et al. 2021
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Proteiinit paljastavat kuoleman jalkeisia olosuhteita

Tafonomialla tarkoitetaan arkeologiassa kaikkia niité tekijoita, jotka vaikut-
tavat 10ytojen ja arkeologisten jaanndsten sailymiseen ja jotka muokkaavat
loytoyhteyksia esimerkiksi litkuttamalla jadnnoksié. Erilaiset biologiset ja
kemialliset prosessit sekd ymparistotekijat, kuten happamuus, kosteus tai
lampétila, vaikuttavat orgaanisen aineksen hajoamiseen. Biologiset ja ke-
mialliset olosuhteet voivat vaihdella samankin arkeologisen kohteen sisall4
eri tekijoistd johtuen. Téstd syystd vierekkiin tehdyissd haudoissa voi olla
erilaiset olosuhteet. Lisiksi maaperéssi elavien organismien toiminta tai
esimerkiksi kasvien juuret voivat vaikuttaa jadnnoksiin ja 16ytoihin esimer-
kiksi siirtamall4 tai vaurioittamalla niita.

Proteiinitutkimuksessa voi tulla esiin erilaisten hautausymparistosta
kertovien hajottajabakteerien ja lahottajien proteiineja. Lisdksi tulokset
voivat kertoa muunlaisesta hautaympéristdssd tapahtuneesta toiminnas-
ta. Seilin kirkossa tehdyssa arkeologisessa tutkimuksessa dokumentoitiin
kryptaan 1700-luvulla tehtyjd hautauksia.®” Dokumentoinnin yhteydes-
sd yhden kallon sisalla havaittiin jyrsijdn pesd, johon eldin oli kuljettanut
kasviainesta (kuva 11.5). Alemmissa tutkimuksissa hiirien ja myyrien on
havaittu kdyttivin kirkkojen lattioiden alla sijaitsevia hautoja pesini ja ruo-
ansiilytyspaikkoina.®® Seilin kallon hampaasta otetusta hammaskivinéyt-
teesta 10ydettiinkin jyrsijan kollageenille tyypillisid proteiineja. Osa néista
proteiineista tunnistettiin tietokantojen avulla rotalle kuuluvaksi (Rattus
rattus/novvegicus). Toisesta Seilin kryptan haudasta otetusta, arkun poh-
jamateriaalia sisdltavidstd naytteestd puolestaan tunnistettiin kotihiirelle
(Mus musculus) ominaista proteiinia, joka tietokannan mukaan oli eldimen
nendontelon limakalvoilla sijaitseva tuoksuja sitova proteiini (OBP).

Vaikka rotan ja hiiren proteomit tunnetaan hyvin, on tietokannoissa silti
vield aukkoja. Kallon siséltd 1oytyneet papanat eivit nimittdin kuuluneet
rotalle vaan hiirelle. Hiiren OBP-proteiini puolestaan sisdltad identtisid ami-
nohapposekvensseja hiiren virtsasta l6ytyvien proteiinien kanssa.®®* Proteii-
nianalyysin tuloksia selittddkin se, ettd rotalle ja hiirelle yhteinen proteiini

679 Moilanen & Paasikivi 2023
680 Tranberg 2018: 53
681 Pes & Pelosi 1995
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Kuva 11.5. Tutkimukseen perustuva piirros Seilin kirkon kryptasta tehdystd 16ydosta:
pddkallon sisalla olleesta jyrsijin pesista. Piirroksessa on huomioitu pesista tunnistettu
kasviaines, jonka on analysoinut Mia Lempidinen-Avci. Piirros: Veronika Paschenko.

loytyy tietokannasta vain rotan kohdalta, ja eri proteiineille yhteiset sek-
venssit [oytyvit vain tietyn proteiinin kohdalta. Proteiinianayysien tulok-
sia tulkitessa onkin aina huomioitava tietokantojen rajoitteet. Tietokannat
kuitenkin tdydentyvit koko ajan, ja tulevaisuudessa proteomiikan avulla on
kenties mahdollista tutkia myds tafonomisia prosesseja, jotka vaikuttavat or-
gaanisen aineksen siilymiseen erilaisissa hautausolosuhteissa tai vaikkapa
asuinpaikkojen maaperéssi. Naitd tutkimuksia voisi tehd4 paitsi hautaan
lasketuista ihmisistd, eldimistd ja muista materiaaleista, mahdollisesti my6s

erilaisista maaperissi elavistd mikrobeista ja hajottajista.
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Proteomiikan tulevaisuus arkeologisena
tutkimusmenetelmana

Arkeologista proteiinitutkimusta verrataan usein sen ldhialaan, arkeogene-
tilkkaan.® Jo nyt proteiinitutkimus on osoittautunut hyodylliseksi menetel-
miksi DNA-tutkimuksen rinnalla; esimerkiksi malarian tutkimus egyptil4i-
sistd muumioista on onnistunut luotettavimmin muinais-DNA-analyysien
ja proteomiikan yhdistelmill4.*® Proteiinien avulla on jopa mahdollista
tdydentdd muinais-DNA-tutkimukseen jaavid aukkoja, kuten soista 16yty-
neiden rautakautisten nahkavaatteiden tutkimus osoittaa. Proteiinien tut-
kimus voi myds tuottaa lisitietoa ihmisen terveydentilasta, ruokavaliosta
ja kulttuurisista kaytanteista, kuten eldinten hyodyntamisesti ja merkityk-
sestd sekd yhteisojen toiminnoista ja kontakteista. Proteiinitutkimus voi
my0s tuoda uuden menetelmén biologisen sukupuolen tunnistamiseen
DNA-tutkimuksen rinnalle, silld hampaan kehityksen aikana erittyvd ham-
maskiilteen proteiini amelogeniini on osoittautunut sukupuolispesifiksi.
Amelogeniiniin perustuvaa sukupuolenmaidritystd onkin jo kokeiltu arkeo-
logiseen aineistoon onnistuneesti.’3

Arkeologinen proteiinitutkimus on kuitenkin huomattavasti arkeo-
genetiikkaa nuorempi ala, ja siksi monia alaan liittyvid menetelmi4 ja jul-
kaisukdytantojd vasta kehitetdan.®® Tutkimusten toistettavuus, menetelmien
jatkuva kehittyminen ja tulosten kriittinen tarkastelu edellyttavat avointa
datan jakamista aivan kuten genetiikassakin. Lisiksi arkeologiseen pro-
teiinitutkimukseen liittyy viela monia avoimia kysymyksia, kuten ikdéan-
tymisprosessien ja erilaisten ympdristdolosuhteiden vaikutus proteiinien
sdilymiseen.®® Selvida kuitenkin on, ettd proteiineilla tulee olemaan koko
ajan merkittdvdmpi rooli arkeologisessa tutkimuksessa erityisesti muinais-
DNA-tutkimuksen rinnalla.

682 esim. Warinner et al. 2022

683 Loufouma Mbouaka et al. 2021

684 Luglietal. 2019; Bruzek et al. 2024; Wright et al. 2024

685 Hendy et al. 2018b

686 esim. Anisimova et al. 2018; Hendy 2021; Mickleburgh et al. 2021
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Suomessa puhutut Kielet
kivikaudelta rautakauden loppuun

Minerva Piha
@ https://orcid.org/0000-0003-1307-8491

uomen alueella ihmisen menneisyys ulottuu 11000 vuoden taakse,
S jolloin Veiksel-jadkausi paattyi. Esihistoriallisena aikana eldneiden
ihmisten toimintaa on tutkittu erityisesti arkeologian ja viime aikoina yha
enemman myos genetiikan menetelmilla (ks. luku 3). Myos kielitieteelld on
oma osansa Suomen alueen menneisyyden tutkimuksessa. Téssd luvussa
tarkastellaan, miti kielitieteessd on viime aikoina saatu selville Suomen
alueen esihistoriasta. Keskeiseni tavoitteena on vastata kysymykseen siita,
miti kielid Suomen alueen asukkaat ovat puhuneet. Nakokulma on erityi-
sesti esihistoriallisissa ajoissa.

Ihmisen puhekyky on tutkimuksissa yhdistetty erityisesti FOXP2-geenin
toimintaan.®” Huolimatta siitd, ettd geenit vaikuttavat kykyyn omaksua ja
tuottaa kieltd, geenit eivat méaaritd sitd, mité kieltd ihmiset puhuvat. DNA
ei sisalld myoskdan tietoa sellaisista kulttuurisista kdytinteistd, joihin kieli
liittyy. Kielten syntymistd ja muuttumista ajan saatossa ei siis voi suoraan
yhdistad geeniperimaén, vaan mieluummin esimerkiksi kulttuurissa ja ym-
paristdssa tapahtuviin muutoksiin. Uusien teknologioiden kehittdminen tai
asuinpaikan vaihtaminen vaikuttavat sithen, etta kieleen tarvitaan uusia
sanoja, joita sitten esimerkiksi lainataan muista kielistd. Néissd prosesseissa

687 Enard et al. 2002; Fisher 2019
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geeniperimailli ei ole kovin suurta osaa, vaikka viestoliikkeet ovatkin voi-
neet siirtad sekd geeneja ettd kielia.

Uralilaiseen kielikuntaan kuuluvan suomen kielen alkuperasti oltiin
kiinnostuneita jo 1700-luvulla, jolloin Henrik Gabriel Porthan arveli suoma-
laisten tulleen Suomen alueelle idést4 ajanlaskun alun aikaan.®* Sitd ennen
Suomen alueella uskottiin asuneen "lappalaisia”, jotka suomalaiset karkot-
tivat tullessaan.®® Ndiden ensimmaisten tutkimusten jilkeen kisitykset suo-
men kielen alkuperista ovat vaihdelleet: On esitetty, ettd suomi on tullut
Suomeen rautakaudella ja toisaalta, ettd suomi tai jokin sitd edeltinyt urali-
lainen kielimuoto on ollut Suomessa jaakauden lopusta ldhtien. Tutkimuk-
sessa suosittu ja laajimmin hyviksytty ndkemys 1980-luvulta 2000-luvun
alkuvuosiin asti oli, ettd suomen edeltijii kantasuomea on puhuttu kampa-
keraamisen kulttuurin (n. 5000-3000 eaa.) piirissa. Tuolloinkin esitettiin,
ettd suomi on tullut Suomeen id4std Volgan mutkan tienoilta.s°

Nykyiset késitykset suomen kielen alkuperasté ja saapumisesta Suomen
alueelle syntyivit 1900- ja 2000-lukujen vaihteessa. Nykytiedon mukaan
suomi on tullut Suomeen ajanlaskun alun tienoilla, kuten Porthan jo reilut
kaksisataa vuotta sitten arveli. 1900-luvulla kiinnostuksen kohteina olivat
pédasiassa suomen kielen historia ja kontaktit germaanisiin kieliin. Saamen
kielestd kiinnostuttiin 1900-luvun loppupuolella. Nykyain tiedetddn, etta
Suomen alueen kielellinen esihistoria on ollut huomattavasti aiemmin
luultua monikielisempi, eivitkd nykyiset valtakielet valttiméttd ole olleet
esihistoriallisena aikana nykyisessd valta-asemassaan.

Nykytutkijoiden ja koko nyky-yhteiskunnan nikemykset ja tarpeet maa-
rittdvat sitd, mitd ja miten tutkitaan. Esimerkiksi r9oo-luvulla oli itsendis-
tymisen ja sotien takia tirkeda tukea Suomen suomalaisuutta myos histo-
riallisen kielitieteen voimin - kansallisuuspoliittisten ndkemysten juuret
ovatjo 18oo-luvun romantiikassa, joka Suomessa oli kansallisromantiikan
ldhtokohta.®* Tdhan liittyi myos se, ettd saamen kielilld ja kulttuureilla ei
nihty olevan tulevaisuutta, mika osaltaan vaikutti saamelaisten pakko-

suomalaistamiseen.

688 Hikkinen 1996: 79

689 Aikio & Aikio 2001: 2

690 Ks. eri teorioista Piha 2020 ja lihteet siella.

691 ks. esim. Hikkinen 1996: 14; Tieteen termipankki s.v. kansallisromantiikka
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Alkuperiiskansatutkimus syntyi 19oo-luvun loppupuolella, ja sen nako-
kulmat ja menetelmait on otettu 2000-luvulla kayttoon myds saamentutki-
muksessa. Alkuperiiskansatutkimuksen ja varmasti kasvavan monikulttuu-
risuuden myota vihemmistoniakokulmat ovat tulleet myos menneisyytta
tutkivien tieteenalojen menetelmiksi. Ennen kaikkea saamelaiset ovat itse
alkaneet kertoa omaa nakemystain historiasta ja painottaneet sitd, miten
enemmistoviestot ovat vaikuttaneet siihen, ettd saamelaisista on tehty na-
kymaton ja historiaton kansa.> Tama nékyy historiallisessa kielentutki-
muksessa esimerkiksi siten, ettd saamen kielten menneisyyden tutkimus
on lisddntynyt, ja tehdyt tutkimukset osoittavat saamella olleen merkittiva
asema Fennoskandian historiassa. Nykyiselld kielihistoriallisella tiedolla
pystytddn perustelemaan myos saamelaisten alkuperiiskansastatus: nykyi-
sin Suomen alueella puhutuista kielistd saamen kieli on ollut ta4lla ensim-
maisend. Samalla ajatukset suomalaisten lahes kymmentuhatvuotisesta

historiasta nykyisen Suomen alueella ovat menettineet kannatustaan.s»

Kielihistorialliset tutkimusmenetelmat

Esihistoriallisena aikana Suomen alueella puhutuista kielista on mahdol-
lista saada tietoa ainakin neljilla kielitieteen menetelmalld. Nima mene-
telmdat ovat lainasana- ja paikannimitutkimus, substraattikielten tutkimus
sekd sukukielten historiallis-vertaileva tutkimus.

Historiallis-vertailevassa kielentutkimuksessa selvitetiin kielten men-
neisyytti. Kielten rakennetta ja sanastoa vertailemalla kielet voidaan jar-
jestad kielikuntiin niin, ettd runsaasti samanlaisia piirteit4 ja aineksia sisél-
tavit kielet lasketaan samaan kielikuntaan kuuluviksi. Yhteisten ainesten
perusteella pyritddn ennallistamaan eli rekonstruoimaan kasitys nykykiel-
ten yhteisestd kantakielestd. Uralilaiseen kielikuntaan kuuluvat kielet, joi-
hin suomikin kuuluu, palautuvat kaikki yhteiseen uralilaiseen kantakie-
leen. Uralilainen kantakieli on eriytynyt murteiksi, jotka ovat ajan saatossa
kehittyneet uusiksi kieliksi, jotka ovat taas voineet murteutua ja kehittya
uusiksi kieliksi. Téllaisia kielenkehityksen vaiheita tunnetaan esimerkiksi

692 Ranta & Kanninen 2019: 33-34
693 ks. esim Piha 2020: 46-50
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suomen kielen historiassa useita: uralilaisesta kantakielesti eriytyi saame-
lais-, mordvalais- ja itimerensuomalaiskielten sekd joidenkin nykyéan jo
kuolleiden kielten yhteinen kantakieli lansiurali. Lansiuralista mainitut kol-
me kieliryhmaa kehittyivit kantasuomeksi, -saameksi ja -mordvaksi. Nam4
kantakielet voidaan edelleen jakaa useampaan vaiheeseen: sekd suomen
ettd saamen kantakieli jaetaan kolmeen osaan - varhaiseen, keskiseen ja
myohéiseen vaiheeseen.®

Jos jokin aines nikyy kielikunnan aaripaissé, vaikkapa sekd suomessa
ettd sen kaukaisimmissa sukulaisissa, samojedikielissi, voidaan olettaa ai-
neksen periytyvin yhteisestd kantakielesta. Josjokin aines 10ytyy vaikkapa
vain suomesta ja sen ldhisukukielestd virosta, voidaan arvella, ettd se kuuluu
yhteiseen kantakieleen, mutta ei vélttimatti periydy kantauralista vaan
kantasuomesta, joka on suomen ja viron yhteinen kantakielivaihe. Kanta-
uralista periytyminen vaatii sen, ettd aines [oytyy taksonomisesti toisilleen
mahdollisimman kaukaisista sukukielista.

Kieli muuttuu ajan saatossa: sithen tulee uusia sanoja ja d44nteitd esimer-
kiksi kielikontaktien seurauksena, mutta kielessd tapahtuu myos siséistd
kehitystd, jota kutsutaan ddnteenmuutokseksi. Adnteet voivat erilaisten
prosessien seurauksena muuttua aikojen kuluessa. Naméi muutokset ovat
saannollisia, eli ne tapahtuvat samantyyppisessd 4dnneympéristdssa aina
samalla tavalla. Esimerkkind toimikoon kantasuomessa tapahtunut 44n-
teenmuutos # > si. TAm4 tarkoittaa, ettd +-ddnne on muuttunut s-dénteeksi
kaikissa sanoissa, joissa se on ollut d4nteen 7 edelld eika sitd ole edeltidnyt
konsonantti ¢, s tai 4 (tai *$[3], silld # > si-muutoksen aikaan kantasuomes-
sa ei ollut vield h-dannettd, joka korvasi *$:n vasta myohemmin).®s TAméan
muutoksen seurauksena esimerkiksi lukusana *viiti’s’ on muuttunut muo-
toon viisi. Alkuperiinen ¢ on kuitenkin sailynyt taivutusmuodoissa, joissa
r-ddnnettd ei olekaan seurannut i: viitend, viittd. Muita esimerkkeja ¢ >
si-muutoksesta ovat kdsi:kdtend ja vesi:vetend. Téllaiset ddnteenmuutokset,
jotka vaikuttavat kielessd laajalti, ovat siis syitd kielen muuttumiselle ja sille,

ettd kielentutkijat pystyvit erottamaan useita toisiaan seuraavia kielivaiheita.

694 Ks. historiallis-vertailevasta menetelmasti esim. Hikkinen 1997, Lehtinen 2007

695 Kallio 2007: 235-236; Lehtinen 2007: 99-98. Huomaa, ettd asteriski (*) ennen kielen-
aineista tarkoittaa sité, ettd kyseessd on rekonstruoitu d4nne tai sanan kantamuoto
eli tutkijoiden nykykielten pohjalta rakentama muoto.

285



https://doi.org/10.21435/t1.298

Edelld mainittu # > si-muutos oli yksi niistd 4dnteenmuutoksista, jotka mer-
kitsevat kehitystd keskikantasuomesta myohéiskantasuomeen.

Lainasanatutkimus on keskeinen keino, kun halutaan selvittai kielten
vilisid kontakteja, ja uralilaisten kielten kohdalla myos kontaktien ja kieli-
muotojen ikda. Pohjois-Euroopan uralilaisista kielistd ei ole kirjallisia lahtei-
td ennen keskiaikaa, minké takia uralilaisten kielten tutkijoilla ei ole mah-
dollisuutta niiden avulla vertailla nykyisten kielimuotojen eroja keskiaikaa
edeltiviin kielimuotoihin. Usein téllaiset asiakirjaldhteet olisi mahdollista
my0s ajoittaa arkeologisilla tai luonnontieteellisilld ajoitusmenetelmilla,
jolloin saadaan myos lahteessd olevan kielimuodon iki selville. Téllaista
ajoitusmahdollisuutta ei siis uralilaisilla kielilld ole, mutta Pohjois-Euroo-
passa puhutuilla indoeurooppalaiseen kielikuntaan kuuluvilla kielilla sel-
laisia on: ensimmaiset arkeologisesti loydetyt germaanisella kielimuodolla
kirjoitetut riimukirjoitukset ovat perdisin vuoden 200 tienoilta jaa. Riimu-
kirjoitukset on kirjoitettu kantaskandinaavilla.®°® Kantaskandinaavista ke-
hittyivit muun muassa nykyiset norjan ja ruotsin kielet.

Suomessa puhutuilla uralilaisilla kielilld eli suomella, karjalalla sekd
pohjois-, inarin- ja koltansaamella on runsaasti germaanisista kielimuo-
doista lainattuja sanoja. Arkeologisten riimukirjoitusten perusteella voi-
daan arvioida, ettd ne uralilaiset kielimuodot, jotka ovat lainanneet sanoja
kantagermaanista, ajoittuvat suunnilleen esiroomalaiselle rautakaudelle
500-1 eaa., riimukirjoitusta edeltdvidn aikaan. Kantaskandinaavista taas
lainattiin sanoja alkaen 200-luvulta jaa.®7

Vertailevan kielentutkimuksen menetelmilld Suomen alueen uralilai-
sille kielille, eli suomelle, karjalalle ja saamelle, voidaan ennallistaa eri
kielivaiheita: suomelle, karjalalle ja muille suomen ldhisukukielille®® yh-
teinen kantasuomi ja saamelaiskielille yhteinen kantasaame tarkempine
kielivaiheineen. Lainasanatutkimuksen avulla puolestaan saadaan joille-
kin naille kielivaiheille absoluuttinen ajoitus. Lisdksi lainasanat kertovat
tietenkin, mita kielid puhuttiin niiden kielten 1dhist6ll4, joihin sanoja

lainattiin.

696 Aikio 2004: 26

697 Luvun kaikki kielid koskevat ajoitukset ovat arvioita, silld useimmiten esihistorial-
lisen ajan kielid ei voi ajoittaa vuosikymmenen tai edes vuosisadan tarkkuudella.

698 Suomen lihimpii sukukielid ovat itimerensuomalaiset kielet eteldviro, inkeroinen,
karjala, liivi, lyydi, vatja, vepsi ja viro.
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Paikannimitutkimus kiinnittaa kielen johonkin maantieteelliseen paik-
kaan.Jos maantieteelliseltd alueelta 16ytyy paikannimi4, jotka ovat periisin
tietysté kielestd, on kieltd puhuttu kyseisell alueella. Paikannimien ikd4 voi-
daan tutkia samoilla vertailevilla ja lainasanatutkimuksen menetelmilld kuin
kielen muutakin sanastoa, joskin paikannimitutkimuksessa on myos omia
plirteitddn.®® Paikannimet voivat paljastaa myo6s, milloin kieltd on puhuttu
alueella, jolta paikannimid loytyy. Suomesta tunnetaan ainakin suomalais-,
saamelais- ja germaanisperdisia samoin kuin kauan sitten kuolleista, tun-
temattomista muinaiseurooppalaisista kielistd perdisin olevia paikannimia.

Substraattikielten tutkimuksessa taas tutkitaan, millaista substraatti-
vaikutusta nakyy nykypéivina puhutuissa kielissé tai jonkin alueen pai-
kannimistdssd. Substraattivaikutus tarkoittaa jo alueelta havinneen kielen
vaikutusta nykykielessd.”° Viime aikoina on tutkittu muun muassa saamen
kielistd loytyvdd muinaiseurooppalaista substraattia sekd Suomen ja lahi-
alueiden paikannimistossd nakyvia substraattielementtejd.”

Kielessd niakyvi substraattivaikutus keskittyy erityisesti tiettyihin se-
manttisiin kenttiin: maantieteelliseen alueeseen, jossa kielikontaktit ta-
pahtuvat, alueelle tyypillisiin eldinten nimityksiin, topografisiin termeihin
sekd sadhdn ja ilmastoon liittyviin sanoihin. Alueelle tulevien uuden kielen
puhujien on helpompi lainata tallaiset sanat alueella alun perin puhutusta
kielestd kuin keksid ihan omia uusia sanoja, jotka sopivat kyseisen alueen
luonnonoloihin. Substraattivaikutuksena voidaan pitia sanoja, joille ei ole
pystytty maarittdméan alkuperdd mistdan nykyain puhutusta kielestd ja
joissa on kohdekielelle vieraita rakenteita kuten ddnteitd. Lisaksi tallaisia
sanoja taytyy olla paljon, jotta voidaan puhua substraattivaikutuksesta.”

Substraattivaikutus paikannimissa tarkoittaa sité, ettd jonkin alueen pai-
kannimissd nakyy sellaisen kielen vaikutusta, jota alueella ei endé puhuta.
Edelld paikannimitutkimuksen yhteydessd mainitut muinaiseurooppalaiset,
jotkin germaanisperiisetja eteldisen Suomen saamelaisperiiset paikannimet,
kuten jéljempana esiteltavit Harjavalta, Hauho, Kymi, Iso-Kukkamo, Kukainen,
Moitusmaa, Konnevesi ja Kontankallio, ovat substraattinimid suomen kielessa.

699 Paikannimien kielihistoriallisesta tutkimuksesta ks. Ainiala et al. 2008: 61-70;
I14-131.

700 Wahlstrém & Lindstedt 2020: 564

701 Aikio 2004; 2012; Saarikivi 2006; Rahkonen 2013

702 Aikio, 2004: 9-10
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Kielten leviamisestaq, sailymisesta ja haviamisesta

Esihistoriallisena aikana kielet levisivit useimmiten siten, ettd jonkin kielen
puhujat siirtyivat syysta tai toisesta uudelle alueelle ja jatkoivat kielensé pu-
humista sielld. Kyseessi ei tavallisesti ollut massamuutto, jossa kokonainen
kieliyhteiso jattaa alkuperiiset asuinseutunsa taakseen ja siirtyy kokonaan
uudelle alueelle. Uudelle alueelle tulleita uuden kielen puhujia on voinut
olla vain muutamia, tai heitd on voinut saapua vihin kerrallaan pitkan ajan
kuluessa. Aina heidén kielens4 ei valttdmattd ole sdilynyt, vaan puhujat ovat
omaksuneet alueen alkuperiisen kielen ja muutaman sukupolven kuluessa
unohtaneet omansa, josta toki on voinut jaada substraattivaikutusta alueella
kaytossa sdilyneeseen kieleen. Joskus on voinut kdyda4 toisin pdin: uusi kieli-
tulokas onkin korvannut alueen alkuperaisen kielen.”> Tallaisissa tapauksissa
uuden kielen puhujien geneettinen vaikutus alueen aiempaan véestdon on
voinut olla pieni tai jopa olematon. On my6s mahdollista, ettd uuden kielen
puhujat eivit ole eronneet alkuperiisestd viestdstd geneettisesti.

Sen, mik4 kieli sdilyy ja mika haviaa, on katsottu liittyvan sithen, minka
kielen kiytostd on ollut suurin hyoty, mité kieltd on pidetty suurimmassa
arvossa tai mité kieltd puhutaan eniten ja laajimmin yhteiskunnassa tai yh-
teisdssd. Puhutaan prestiisikielista, eli kielistd, jotka sdilyvit muiden kielten
kustannuksella esimerkiksi jonkin kielenulkoisen tekijan vaikutuksesta.
Prestiisikielen puhujilla voi olla hallussaan vaikkapa jokin innovaatio, mika
lisad kielenkin arvostusta. Nykyajan prestiisikielid voivat olla esimerkiksi
koulutuksen tai valtion hallinnon kielet - téstd ndakokulmasta esimerkiksi
suomi on prestiisikieli saameen nihden. Toisaalta saamelaiset ovat usein
joutuneet kdyttdmain suomea pakotettuina eivitkd prestiisisyista. Usein,
mutta ei aina, prestiisikieli on myo6s sellainen kieli, jolla on eniten puhujia
alueen muihin kieliin suhteutettuna.”>

Toisaalta prestiisikielet voivat olla my6s niin sanottuja lingua franca -kie-
lia eli kielig, joita kaytetddn erikielisten puhujien valisessd kommunikaa-
tiossa. Nykypaivana englanti voisi olla téllainen lingua franca, jota osa-

taan laajalti lansimaisissa yhteiskunnissa, joiden ensikieli on jokin muu.7

703 Ks. esim. Hikkinen 1997: 230-231
704 Esim. Matras 2009: 45-46
705 Wabhlstrom & Lindstedt 2020: 564
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Englanti on prestiisikieli myos sikili, ettd englanninkielisistd maista tulee
runsaasti muunkielisten suosimaa viithdetti.

Kielten havidminen ei yleensa tapahdu yhdessé yossd, vaan se vaatii
monta sukupolvea ja ainakin yhden sukupolven kaksikielisyyden. Kielten
vaihtuminen ja havidminen vaativat myos monikielisid yhteistja,*® joissa
on prestiisikieli, jota kaikki tai 1dhes kaikki osaavat. Kielet eivat useinkaan
hévia niin, ettd yhden kielen puhujat havittaisivat vakivaltaisesti kaik-
ki toisen kielen puhujat. Saamelaisten pakkosuomalaistaminen tosin on
tapahtunut henkisen vikivallan keinoin esimerkiksi kieltimall4 saamen

puhuminen.””

Kivikauden kielet (9oo0—-1700 eaa.)

Suomessa kivikaudella puhutuista kielistd emme tied juuri mitadn. Arkeo-
logisen aineiston perusteella on selvéd, ettd Suomessa on asunut ihmisid
kivikaudella. Thmisten jidnnokset eivit kuitenkaan ole siilyneet Suomen
happamassa maaperissa, joten heiddn geeniperiméinsi ei ole toistaiseksi
paasty tutkimaan, vaikka esimerkiksi purupihka tarjoaa sithen mahdolli-
suuksia (ks. luku 1). Kivikaudenkin ihmiset ovat kayttidneet jotakin kielt4 tai
todennikoisemmin joitakin kielid (kuva 12.1). Niiti kielid voi kutsua mui-
naiseurooppalaisiksi kieliksi, jotka ovat havinneet kauan sitten. Suomessa
ja sen lahialueilla puhuttujen muinaiseurooppalaisten kielten tutkimus on
ollut viime aikoina esilld suomalais-ugrilaisen kielentutkimuksen ja saa-
men kielten tutkimuksen piirissd. Tutkimus on kuitenkin keskittynyt niihin
kieliin, joista on ndhtévissa elementtejd nykydan puhuttavissa suomessa ja
saamessa ja jotka siten voidaan ajoittaa rautakaudelle. Nykytutkimuksen
menetelmill4 ei ole mahdollista selvittad, ovatko rautakautiset muinais-
eurooppalaiset kielet samoja kuin kivikautiset. Todennikoista kuitenkin
on, ettd ennen rautakautta Suomen alueella puhutut kielet ovat ehtineet

vaihtua useaan kertaan.”®

706 Ks. monikielisyydesti ja sen tutkimuksesta esim. Kalliokoski 2009; Matras 2009:
luvut 2 ja 3; Wahsltrom & Lindstedt 2020: 570-571.

707 Ks. esim. Ranta ja Kanninen 2019.

708 Piha2020: 48
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Kuva 12.1. Kivikaudella Suomen aluetta asuttaneen kampakeraamisen vdestdn puhumaa
kielti ei tunneta. Kuva: Ulla Nordfors.

Kivikauden loppupuolella Suomen rannikon arkeologiseen aineistoon
ilmestyy nuorakeraamisen kulttuurin mukana uutuuksia: nuorapainanteis-
ta keramiikkaa, vasarakirveitd ja viitteit4 karjanhoidosta.”®® Ndm4 ajoittuvat
aikaan, jolloin Euroopassa leviavit indoeurooppalaiset kielet, joita nykyain
edustaa valtaosa Euroopan kielist4, kuten ranska, englanti, ruotsi ja ukraina.
DNA-tutkimusten perusteella on ehdotettu, ettd indoeurooppalaiset kielet
levisivat Euroopassa nopean massamuuton seurauksena.” On oletettu, ettd
uuden keramiikkatyylin ja uudenlaisten kivikirveiden haltijat ovat tuoneet

myo6s Suomeen indoeurooppalaisen kielen. Kielentutkijat kutsuvat kielta

709 Esim. Halinen 2015: 55, 56, 67-68, 83, 88, 90
710 Haak et al. 2015

290



https://doi.org/10.21435/t1.298

luoteisindoeuroopaksi.” Se on indoeurooppalaisen kantakielen luoteinen
haara, josta mybhemmin kehittyivit muun muassa Itdmeren alueella puhut-
tavat balttilaiset, slaavilaiset ja germaaniset kielet. Toistaiseksi ei kuitenkaan
vaikuta silta, ettd tim4 DNA-tutkimusten osoittama liikehdinti olisi suoraan

vaikuttanut ihmisten perimé4n Suomen alueella jo kivikaudella (luku 3).

Pronssikauden ja esiroomalaisen rautakauden kielet
(1700-1 €aa.)

Pronssikaudella ja esiroomalaisella rautakaudella Suomen alueelle saapui
uusien kielten puhujia: yhtaalta varhaisten germaanisten kielimuotojen
ja toisaalta kantasaamelaisen kielen puhujia. DNA-tutkimusten mukaan
vaikuttaa siltd, ettd ainakin osa kielten levidmisesta liittyi ihmisryhmien
liilkehdintidin, mutta liikkeiden tismalliset suunnat vaativat vield lisdtut-
kimuksia.”

Esiroomalaisella rautakaudella (soo-1 eaa.) kantasuomellakin olijo pie-
ni rooli Suomen alueen kielivalikoimassa. Lisiksi on esitetty, ettd Suomessa
olisi ndihin aikoihin esihistorian aikana puhuttu mysjotakin tuntematonta
uralilaista kieltd, jota on tutkimuksessa nimitetty uralilaiseksi x-kieleksi.

Edelld mainitusta luoteisindoeuroopasta kehittyi Euroopassa muun
muassa myOhempien germaanisten kielimuotojen kantakieli. Suomen
alueella puhuttu kantagermaaninen kielimuoto ei kuitenkaan kehittynyt
Suomen alueella puhutusta luoteisindoeurooppalaisesta kielesti, koska
germaaninen alkukoti olisi siin tapauksessa sijainnut kahdella puolella
[tamerta ja ollut epirealistisen laaja. Kantagermaanin puhujat olivat siis
uusia tulokkaita Suomen alueella. Alueen kivikauden lopun luoteisindo-
eurooppalaista kieltd puhunut viesto on saattanut sulautua yhteen Suo-
men alueen varhaisemman - kivikauden muinaiseurooppalaisia kielid
puhuneen - vieston kanssa siten, ettd he vaihtoivat kielensa alkuperiisten
asukkaiden kieleen. Siten luoteisindoeurooppa tuskin on ollut pronssi- ja
esiroomalaisella kaudella Suomen alueella olleen germaanisen kielen kan-
takieli. Voi my0s olla, ettd uudet kantagermaaninkieliset tulokkaat ovat

711 Esim. Kallio 1999: 238
712 ks. myos Lang 2020; Moilanen et al. 2023
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osittain syrjayttineet Suomessa puhutun luoteisindoeurooppalaisen kielen
(aikakauden vaestoliikkeistd genetiikan perusteella ks. luvut 3 ja 4). Se, mi-
ten edelld kuvatut kielikontaktit nakyvit geeneissd, ei ole yksinkertaisesti
selvitettivissd, silld kaikki kielenmuutokset eivat valttamétti ole vaatineet
geenien sekoittumista.

Kantagermaanin ldsnéolo Suomen alueella ennen ajanlaskun alkua kay
ilmi paikannimistd, jotka ovat perdisin kantagermaanista. Kantagermaanis-
perdisid paikannimii ovat muun muassa Harjavalta (¢ henkilonnimi

*Harja-walda- > Harald), Hauho (< *hauba-"korkea'73) ja Kymi ( « *kwémja-
"luoksepadstavissi; tavoitettavissa’).”4 Kantagermaania on niiden perustella
puhuttu siis ainakin eteldisessid Suomessa.

Se, ettd nykysuomen kielessa on kantagermaanista perdisin olevia pai-
kannimid, kertoo, ettd myds suomea on voitu puhua niill4 alueilla, joita
kantagermaanisperdiset paikannimet nimittivét. Toisaalta nimet olisivat
voineet lainautua suomeen jonkin kolmannen kielen vilitykselld, mutta
tillaisesta ei nykytiedon perusteella ole todisteita. Kantagermaanisperéi-
set paikannimet kertovat siis my®s suomen puhujien ldsndolosta alueella.
On kuitenkin todennékoistd, ettd kantasuomea puhunut viesto jéi ny-
kyisen Suomen alueella mééraltdan melko vahéiseksi pronssikaudella ja
esiroomalaisella rautakaudella, eikd tim4 kantasuomen kielimuoto ollut
se, josta nykysuomi varsinaisesti kehittyi.”> Kantagermaanisperdiset nimet
ovat substraattinimii suomen kielessi, silld ne ovat peréisin sellaisesta
kielestd, joka on jo hidvinnyt Suomen alueelta. Suomen nykyinen ruot-
sinkielinen asutus ei siis periydy esiroomalaisen ajan kantagermaanista
vaan on hyvin paljon nuorempaa perua. Kantagermaani lienee sulautunut
suomeen rautakauden kuluessa jittien jalkeensa paitsi paikannimistda
myds valtavan méaérin lainasanoja. Tunnettuja germaanisia lainasanoja,
jotka voivat kertoa myos germaaniselta suunnalta tulleista kulttuurivai-
kutteista, ovat esimerkiksi aura ~ karjalan atra ’kyntolaite’ (< *arpra-z),
rauta (< *raudan- suomalmi’) ja laiva (< *flauja).”™° Lisda esimerkkeja
on liitteessd 1.

713 Alun perin kyseessi on voinut olla my®s henkilénnimi, jonka merkitys on voinut
olla esimerkiksi ’jalosukuinen’ (Koivulehto 1987: 143).

714 Koivulehto 1987: 31-37

715 Kallio 20152: 93; Lang 2020: 275

716 Hikkinen 2005 s.v. aura, rauta, laiva; SES s.v. aura
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Suomen alueella on esitetty olevan paikannimitodisteita my®s siité, ettd
Suomessa on puhuttu sellaista uralilaista kielt4, joka on nykyaan kadonnut.
Asiaa on tutkinut erityisesti Pauli Rahkonen, ja han nimittaa kyseisté kielta
uralilaiseksi x-kieleksi. Kaytdnnossa niitd on voinut olla useampia kuin yksi.
Todisteita x-kielistd ovat esimerkiksi Obz- ja Vuohr-alkuiset nimet. Esimerk-
keja tdtd perua olevista sanoista ovat Pyhéjarvelld sijaitseva Vuohtolahtija
Outokummun Ohtaansalmi. Nimien alkuosa periytyy kantauralilaisesta
sanasta *ukti 'reitti’, eli sanoille on mahdollista esittd4 uralilainen alku-
perd. Niissd on kuitenkin tapahtunut sellaisia 4anteenmuutoksia, joiden
perusteella ne eivit ole voineet olla perdisin kantasuomesta tai -saamesta.”’
Niinpd suomen puhujat ovat lainanneet nimé nimetjoltakin tuntematonta
uralilaista kieltd (tai kielid) puhuneelta viestolta.

On vaikea arvioida, milloin uralilaisia x-kielid on puhuttu. Ne ovat ol-
leet Suomen alueella ennen suomea, koska suomen puhujat ovat katsoneet
hyviksi lainata paikannimi uralilaisesta x-kielestd. Realistisena ajoitukse-
na uralilaiselle x-kielelle voinee pitd4 vuosisatoja ennen ajanlaskun alkua.
Rahkonen on esittdnyt, ettd lansiuralin pohjoinen kielihaara on haarautu-
nut kahtia: toisesta haarasta kehittyi kantasaame ja toisesta x-kielet.”* Tél-
16in x-kielet olisivat tulleet Suomeen tai ainakin sen ldhialueille samoihin
aikoihin kantasaamen kanssa. T4td nikemysti ei kuitenkaan ole yleisesti
hyviksytty tutkijoiden keskuudessa, eik sitd ole helppo todistaa oikeaksi,
koska uralilainen x-kieli tunnetaan vain paikannimista.

Saame on Suomessa nykydan puhutuista kielistd ensimmainen, joka
on saapunut Suomen alueelle. Nykyisten saamelaiskielten kantamuotoa,
kantasaamea, puhuttiin esiroomalaisella rautakaudella alueella, joka yltad
Laatokan ja Adnisen vilisti eteldiseen Suomeen asti. T#td aluetta nimite-
tdan usein saamen alkukodiksi. Saameen on saatu runsaasti lainasanoja
kantagermaanista, ja yhteydet Suomen alueen muinaiseurooppalaisiin va-
estoihin ovat olleet vilkkaat.”o Niistd kielistd saameen lainautuneita sanoja
esitetadn liitteessa 1. Sekd kantagermaanisten ettd muinaiseurooppalaisten
kielikontaktien aikana saame on ollut kantasaamen tasolla, ja mainittu
kantasaamen alkukoti on mahdollistanut téllaiset kontaktit. Lisdksi se on

717 Rahkonen 2013: 11-24, 33-35
718 Rahkonen 2013: 34-35
719 Esim. Aikio 2006: 42, 45; Heikkild 2014
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mahdollistanut yhteydet, joita kantasaamen puhujilla on ollut muihin urali-
laisia kielia puhuneisiin vdestoihin.

Rautakautista kantasaamenkielistd viestod ei voi suoraan rinnastaa ny-
kyiseen saamelaisviestoon. Kantasaamenkielisesta vdestostd puhuttaessa
tarkoitetaan nykyisten saamelaisten kielellisid esivanhempia, ei esimerkiksi
geneettisid esivanhempia. Emme tiedd kovinkaan paljon esimerkiksi hei-
din etnisestd identiteetistdin tai siitd, miten he nikivit itsensd suhteessa
lahialueiden muunkielisiin vaestihin.”?® Esiroomalaisella rautakaudella
Suomen alueella eldneitd yksiloitd ei toistaiseksi ole padsty tutkimaan DNA-
menetelmin, joten on hankala esittda tismallisid arveluita siitd, miltd nimé

henkilot ovat nayttineet geneettisesti.

Rautakauden kielet (1-1200 jaa.)

Rautakausi esiroomalaisen ajan jilkeen on se aikakausi, jolloin Suomen
alueella nykyisin puhuttavat kielet ovat alkaneet levittaytya laajalle alueel-
le Suomeen. Rautakauden kielitilanteesta saadaan my®s enemmaén tietoa
kuin aiemmista aikakausista, koska edelleen puhuttujen kielten historiaa
on helpompi tutkia kuin lahes jalkia jattdmatti ja dokumentoimatta ha-
vinneiti kielia.

Roomalainen rautakausi (1-400 jaa.) on ollut saamen laajalle levidmi-
sen aikaa. Viimeistdan ajanlaskun alun aikoihin kantasaame alkoi levita
alkukodistaan kaikkialle Fennoskandiaan. Tutkimusten perusteella tiede-
tddn, ettd saame on ehtinyt keskiseen Skandinaviaan jo 200-luvulla ajan-
laskun alun jalkeen, ja Fennoskandian pohjoisimpiin osiin 300-luvulla jaa.
Ajoitukset on saatu tarkastelemalla saamen germaanisia ja skandinaavisia
lainasanakerrostumia seki vertailemalla ja yhdistamailld kielitieteellista
ja arkeologista aineistoa.’ Levittdytyminen alkukodista laajalle maan-
tieteelliselle alueelle aiheutti kantasaamen hajoamisen kantamurteiksi,
joita on ollut ainakin kolme: eteldkantasaame, luoteiskantasaame ja ita-

kantasaame.”

720 Ks. lisdd esim. Aikio 2012: 66
721 Heikkild 2011: 76; Hikkinen 2010: 59; Piha 2018: 174, 176; Piha & Hikkinen 2020: 119
722 Esim. Aikio 2012: 77
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Tiedot saamenkielisen vieston lasndolosta laajalla alueella Suomessa
perustuvat erityisesti saamelaisperéisten paikannimien tutkimukseen. Suo-
men kielen saamelaisperaisia paikannimia l6ytyy runsaasti eteldisestd Suo-
mesta: Himeesti, Satakunnasta ja Savosta aina liansi- ja lounaisrannikolle
saakka. Saamelaisperdiset paikannimet ovat suomen kielessd muodoltaan
sellaisia, ettd ne on lainattu kantasaamesta, eli ne ovat ainakin 1500 vuotta
vanhoja. Esimerkkeji saamelaisperdisistd paikannimistid ovat monet kuk-
ka-tai kuka-alkuiset nimet (< kantasaame *kukké-s pitkd’), kuten Keuruulla
sijaitseva jarvi Iso-Kukkamo tai Uudenkaupungin Kukaistentanbhua, moita-
nimet (< kantasaame *muojé¢ 'peuran talvimetsistys’), kuten Sastamalan
Moitusmaa, sekd Konnevesi ja Hollolan Kontankallio (konne- ja konta >
kantasaame *konté’peura’).’?

Eteldisistd suomen murteista tunnetaan myds vanhoja kantasaamelaisia
lainasanoja, joiden perusteella voidaan péitelld, ettd saamea on puhuttu
sanojen lainaamisen aikaan lahelld eteldisen Suomen murteiden puhujia.’
Esimerkkeja kantasaamelaisista lainoista suomessa on liitteessa 1. Joita-
kin saamesta lainattuja sanoja on paatynyt myos suomen kirjakieleen jo
1600-luvulla. Kirjakielen vanhoja saamelaislainoja ovat esimerkiksi naali
(vrt. pohjoissaamen njdlla), tunturi (vrt. pohjoissaamen duottar) ja aapa
(vrt. pohjoissaamen dhpi).”

Vaikka kantasuomen kielen puhujia on ollut Suomen alueellajo ennen
ajanlaskun alkua, kielen voimakkaampi levidminen alkoi vasta ajanlaskun
jalkeisind vuosisatoina, ehka jonkin verran saamen kielen levidmisen jil-
keen. Nykyisen tiedon valossa kantasuomen my6haisin muoto, myohais-
kantasuomi, alkoi levita Viron pohjoisrannikolta Suomenlahden yli roo-
malaisella rautakaudella. Samaan aikaan myohéiskantasuomi levisi myos
Suomenlahden eteldpuolella kaikkialle Viron alueelle, Inkerinmaalle sekd
Latvian pohjoisiin ja lantisiin osiin.”?®

Ennen levidmistddn Suomen alueelle myohaiskantasuomi oli ehtinyt
saada runsaasti lainasanoja Suomenlahden etelapuolella puhutuista kan-

tabaltin ja kantagermaanin kielisti (joista jalkimmaisi4 on voinut lainautua

723 Aikio 2007: 168, 176, 180; Ainiala et al. 2008: 130
724 Aikio 2009

725 Hikkinen 2007

726 Kallio 2014; Lang 2020: 279-280
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myos Suomen puolella). Ndma lainasanakerrostumat kertovat innovaatiois-
ta, joita suomen kielen puhujat saivat kulttuuriinsa naapurikielten puhujilta.
Lainasanaston perusteella suomenkielinen vdestd néyttad saaneen naapu-
reiltaan vahvoja vaikutteita maanviljelyn ja karjanhoidon, meripyynnin ja
merenkdynnin sekd metallintydstén omaksumiseen. Kielikontaktit toivat
uutuuksia myos suomenkielisen vieston yhteiskuntarakenteeseen ja per-
hesuhteisiin.”” Esimerkkeja on liitteessd 1.

Kantasuomeen tuli lainasanoja myos kielen levittya Suomen alueelle.
Ensinnikin sanoja lainattiin kantasaamesta, kuten edelld on jo selvitetty. Saa-
melaisperaisissi lainoissa korostuvat muun muassa topografiset termit seka
sdi- ja luonnon olosuhteita kuvaavat, matkustamiseen ja kulkemiseen viit-
taavat, kalastukseen ja metsistykseen seka kisitoihin liittyvit sanat. Lisdksi
saamesta on lainautunut huomattava miara ekspressiivistd sanastoa, esimer-
kiksi verbi tivata vaatia; penitd’ ja adjektiivi tomera tarmokas, topakka’.72

Sanoja on lainattu myds kantaskandinaavista. Yksi kiinnostava esimerkki
on kantasuomen sana nasta, joka nykyisin merkitsee yleisesti 'lyhytté, levea-
kantaista piikkid’ muttajolla voidaan viitata myos ’solkeen’. Sana on lainattu
kantaskandinaavin sanasta *nastd, joka on merkinnyt 'suljinta, puristinta ja
solkea’. Sana on mielenkiintoinen siksi, ettd Suomen alueelta tunnettu arkeo-
loginen solkityyppi, kdantojalkasolki, kertoo yhteyksista niin Baltiaan kuin
Skandinaviaan.” Kdantojalkasolkia (kuva 12.2) on sijoitettu hauta-antimina
tyypillisiin tarhakalmistoihin (kuva 12.3), joiden puolestaan on katsottu viit-
taavan kantasuomen levidmiseen Pohjois-Virosta Suomeen.” Kdantojalka-
soljissa on myos ldnsigermaanista vaikutusta, miké yhdistaa ne kantaskandi-
naavin puhujiin. On mahdollista, ettd kantasuomen nasta on lainattu solkiin
liittyvassd kanssakdymisessa kantaskandinaavin puhujien kanssa. Kantasuo-
men kielessd sanalla olisi ehka viitattu alun perin nimenomaan kiantéjalka-
solkiin, ja sanan merkitys olisi lagjentunut myohemmin koskemaan yleisesti

solkia, ja vield mydhemmin siitd olisi tullut levedkantaisen piikin nimitys.”"

727 Esim. Aikio & Aikio 2001: 9-11; Hikkinen 1997: 245-253; Junttila 2012; Lehtinen
2007: 232234

728 Aikio 2009: 206-211

729 Esim. Lang 2020: 222; Raninen & Wessman 2015: 243

730 Lang 2020: 222,280

731 Ks. sanan nasta, muiden ’solkea’ merkitsevien sanojen ja kidntdjalkasolkien yhtey-
desti lisdd Piha & Moilanen 2022.
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Kuva 12.2. Kadntojalkasolki Pilkineen Varilan Hinninmaesta. Solkityyppid on mahdolli-

sesti nimitetty varhaisella rautakaudella nastaksi. Kuva: Museovirasto, arkeologian kuva-
kokoelma. CC BY 4.0.

Kuva 12.3. Karjaan Kroggirdsmalmenin tarhakalmisto, jota on tutkittu 1930-luvulla. Kal-
mistoa on kiytetty roomalaisajalla (1-400jaa.), ja sekd hautamuodossa ettd sen esineistés-
sd on nahtavissa yhteyksia Viron alueelle. Tarhakalmisto on saanut nimensa kivitarhoista,

joihin on voitu haudata yksi tai useampia vainajia. Kuva: Jukka Moisanen, Museovirasto,
arkeologian kuvakokoelma. CC BY 4.0.
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Ajanlaskun ensimmaéisind vuosisatoina Suomessa puhuttiin edelleen
my0Os muinaiseurooppalaisia kielid. Namai rautakaudella puhutut kielet
ovatjattaneet jalkensd nykyisiin kieliin, erityisesti saameen, jossa on suuri
madri substraattisanoja, jotka todennikoisesti ovat perdisin muinaiseu-
rooppalaisista kielistd. My®s suomessa tavataan sanoja, joiden alkuperi ei
ole tiedossa ja jotka voivat olla lainattu muinaiseurooppalaisista kielistd.7
Suomessa olevia substraattisanoja on kuitenkin tutkittu viime aikoina va-
hemmén kuin saamen. Ainakin sanat ilves ja janis voivat olla substraatti-
sanoja suomen kielessé.

Muinaiseurooppalainen substraattivaikutus saamessa ei voi olla ajan-
laskun alkua vanhempaa, silld sanoissa on sellaisia d4nteellisia piirteita,
jotka ovat alkaneet esiinty4 vasta niin kutsutun suuren saamelaisen vokaali-
rotaation tapahduttua. Absoluuttisesti ajoitettuna tarkoitetaan siis ajanlas-
kun alun jalkeisia vuosisatoja. Lisdksi muinaiseurooppalaisissa sanoissa on
samantapaisia sananalkuisia konsonanttiyhtymié kuin kantaskandinaavi-
sissa lainasanoissa. Sananalkuisia konsonanttiyhtymi ei ole ollut saamen
kielissd ennen kantaskandinaavisen kielen kerrostumaa, joten muinaiseu-
rooppalaiset substraattisanat pystytdin ajoittamaan samanaikaisiksi kuin
kantaskandinaaviset lainasanat.”

Eri saamelaiskielissa olevissa substraattisanoissa on d4nteellistd epdsdan-
nollisyyttd, mika kertoo siitd, ettd sanoja on saatu useista erilaisista mutta
toisilleen sukua olevista muinaiseurooppalaisista kielista.”>* Esimerkkina
toimii lahopuuta ja keloa merkitsevd saamen sana, joka on eteldsaamessa
saasne, pohjoissaamessa suostu ja koltansaamessa $osnn. Sanat on lainat-
tu muinaiseurooppalaisista kielistd, mutta ei yhdestd ja samasta kielesta.
T4ama johtuu siitd, ettd niille on ennallistettava erilaiset kantasaamelaiset

muodot:7*

saasne < etelikantasaame *sdsné
suostu < luoteiskantasaame *suosno
Sosnn < itikantasaame *Sosné

732 Saarikivi 2004
733 Aikio 2004: 25-26
734 Aikio 2012: 87,93
735 Aikio 2012: 85
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Koska kantasaamen muoto on kussakin ylla olevassa saamelaiskielessé
erilainen, on niilld oltava eri lainanantajakielet, jotka ovat kuitenkin sukua
keskenddn,® koska saamen sanat muistuttavat toisiaan ja niiden merkityk-
setkin ovat samat.

Muinaiseurooppalaiset substraattisanat saamelaiskielissd nimittavat
erityisesti pohjoiseen luontoon, eldimiin, sidhédn ja maastonmuotoihin
liittyvia ilmioitd.”s” Tdstd voitaneen padtelld, ettd saamenkielinen vdestd
tuli muinaiseurooppalaisia kielid puhuvan vieston alueelle ympéristosta,
joka poikkesi uudesta elinymparistdstd. Saamen kielen puhujat tarvitsivat
uusia sanoja uuden asuinalueensa ilmigille. Ndm4 he lainasivat kielista,
joissa tillaiset sanat olivat jo olemassa.

Suomen alueella puhuttujen muinaiseurooppalaisten kielten haviami-
nen liittyy saamen levidmiseen. Saamen kielell lienee ollut prestiisikielen
asema verrattuna Suomen alueen muinaiseurooppalaisiin kieliin. Jostain
syystd muinaiseurooppalainen véestd naki, ettd saamen kieltd on hyva osata,
ja muutaman sukupolven kuluessa muinaiseurooppalainen kieli vaihtui
saamen kieleen haviten lopulta kokonaan lukuun ottamatta nykypdaiviin
asti saamen kielissd ja paikannimissi sdilynytta substraattivaikutusta.

Mika oli tuo tekija, joka nosti saamen kielen prestiisikielen asemaan?
Sitd ei varmuudella tiedetd. Hiljattain on alkanut tutkimushanke, jossa
selvitetddn saamen kielen, raudanvalmistuksen ja Sisd-Suomessa tavatta-
vien Luukonsaaren ja Sirnihtan keramiikkatyylien (kuva 12.4) yhteyksid.”®
On mahdollista, ettd saamenkielinen viest6 on ollut keskeisessa roolissa
raudanvalmistuksen levittimisessd Suomen alueelle. Raudanvalmistus on
ollut innovaatio, joka on hyvinkin voinut tuoda sité hallitseville ryhmille
prestiisiaseman.

Nuorempi rautakausi kansainvaellusajan lopulta tai merovingiajan
alusta (n. 600 jaa.) on ollut intensiivistd suomen kielen leviimisen aikaa.
Myohiiskantasuomen tultua nykyisen Suomen alueelle edeltdneiden
vuosisatojen aikana se kohtasi tdalla saamen, jonkin germaanisen kieli-
muodon ja muinaiseurooppalaisten kielten puhujia. On mahdollista, ettd

myohdiskantasuomen puhujat tapasivat myos sen varhaisemman kanta-

736 Aikio 2012: 85
737 Aikio 2004
738 Pesonen et al. 2025

299



https://doi.org/10.21435/t1.298

Kuva 12.4. Luukonsaaren keramiikkaa Kinnulan Hadhkiniemestd. Luukonsaaren kera-
miikkaa valmistettiin nykyisen Pohjois-Karjalan, Keski-Suomen ja Kainuun alueilla noin
950—300 eaa. Astioiden sekoitteena kaytettiin murskattua asbestia. Kuva: Museovirasto,
arkeologian esinekokoelma. CC BY 4.0.

suomalaisen kielen puhujia, jotka olivat tulleet alueelle jo esiroomalaisel-
la rautakaudella.” Tést4 ei kuitenkaan ole kielellisia todisteita. Arkeolo-
gian, kielitieteen ja genetiikan yhdistelma olisi ihanteellinen aikakauden
viestoliikkeiden tutkimuksiin. DNA-tutkimuksiin sopivaa materiaalia ei
aikakaudelta kuitenkaan ole paljon. Isonkyron Levinluhdan vainajat ovat
harvoja tilta aikakaudelta DNA-tutkittuja yksiloitd. Muualla Suomessa val-
linnut polttohautaus ei ole jattanyt DNA-tutkimuksiin sopivaa materiaalia,
eivitkd vanhimmista ruumishaudoista otetut DNA-ndytteet ole toistaiseksi

tuottaneet tuloksia.’*°

739 Lang2020:280

740 Osavanhemmalle rautakaudelle ajoittuvista DNA-néytteistd ei ole toiminut, joukos-
sa muun muassa tunnettuja roomalaisaikaisia kohteita, kuten Sauvon Korvalan ja
Raaseporin (Karjaa) Kroggardsmalmenin tarhakalmistot. Ks. Nordfors et al. tulossa.
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Suomessa myohdiskantasuomen puhujat paatyivat aluksi vain lounais-
ja lansirannikolle, mistd heiddn puhumansa kieli sitten levisi ensin Koke-
mienjokea seuraillen Himeeseen. Arkeologisesti timi ekspansio on yhdis-
tetty Kokemienjoen alueen tarhakalmistoihin, jotka levisivit 300-luvulta
jaa. lahtien rannikolta sisimaan suuntaan.’ Noin 700-luvulla kantasuomi
olilevinnyt Karjalan kannakselle asti. Arkeologisesti levidminen Karjalaan
nikyy itimerensuomalaisina pidettyjen esine- ja muinaisjaanndstyyppien
ilmaantumisena alueelle.?#?

Levidminen aiheutti myds sen, ettd kantasuomi alkoi eriytya. Karjalassa
kehittyi omia itimerensuomalaisia kielid4n eli karjalan ja vepsin kielet.
Nimd kielet kehittyivdt Suomen lounais- ja lansirannikolta tulleen kanta-
suomen ekspansion seurauksena, mutta ne ovat saaneet lisiaksi vaikutteita
itdisista itimerensuomalaisista substraattikielisti eli sellaisista suomen 14hi-
sukukielistd, jotka ovat havinneet kauan sitten. Nykyisia karjalan ja vepsin
kielid edelsi niin kutsuttu laatokan kantakieli, joka siis oli Suomen alueella
puhutun myohiiskantasuomen tytarkieli. Laatokan kantakielen sisarus oli
ldnsisuomi, josta nykyiset suomen kielen murteet ovat kehittyneet.”# On
todennikoistd, ettd ristiretkiajan ja samalla esihistoriallisen ajan loppuun
mennessi itimerensuomalaiset kielet olivat kehittyneet kantakielivaiheis-
taan nykyisin tunnetuiksi kieliryhmikseen.7+4

Myohemmin eteldisessd Suomessa saamen kielelle kdvi samoin kuin
muinaiseurooppalaisille kielille hiukan aikaisemmin: suomenkielinen
vaestd levittaytyi laajoille alueille, ja lopulta syrjaytti saamen kielen Suo-
men eteldisissi osissa. Pohjoisessa Suomessa ja Skandinaviassa saame on
kuitenkin pysynyt merkittdvind kommunikointikielen, ja tulee sellaisena
pysymaankin valtaviestdjen kiivaasta ja kyseenalaisesta kolonialismi- ja
pakkosulauttamispolitiikasta huolimatta.” Rautakaudella suomen kielen
prestiisiasema saattoi liittyd esimerkiksi hyviin yhteyksiin [timeren eteld-
puolelle Viroon ja mahdollisesti my6s lansipuolelle Ruotsiin. Voi spekuloi-
da, ettd kantasuomen puhujat ovat sukulais- ja muiden suhteidensa tuella

741 Lang2020: 282 ja ldhteet sielld

742 Lang 2020: 282 ja lihteet sielld

743 Lang 2020:323-329

744 Ks. arkeologisesta aineistosta lisad esim. Lang 2020: luku 7 ja ldhteet siella.

745 Itkonen 1983: 210, 214; Kallio 2014: 163-165; 20152a: 93. Kolonialismista ks. lisid esim.
Ranta ja Kanninen 2019.
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toimineet muun muassa eurooppalaisten ylellisyystavaroiden valittdjina,
miki on voinut antaa kielellisen etulydntiaseman muiden samoilla alueilla
kaytettyjen kielten puhujiin ndhden.

Ristiretkiajalla (n. 1050-1200 jaa.) Suomeen levisi vield yksi uusi kieli:
nykyisen suomenruotsin edeltdja. Suomessa nykyisin puhuttava ruotsi ei
nimittdin periydy Suomen alueella ennen ajanlaskun alkua puhutusta kan-
tagermaanista. Nykyinen suomenruotsi on perua noin 1200-luvulta, jolloin
Ruotsista muutti ruotsinkielistd viestdd asuttamaan Suomen rannikkoa.74
Tama tapahtui siis niihin aikoihin, kun Suomi alkoi siirty4 Ruotsin vaiku-

tuspiiriin.

Kielikontaktit ja tutkimusmenetelmien rajoitukset

Tassa luvussa on kisitelty Suomen alueella puhuttuja kielid kivikaudelta
rautakauden loppuun. Suomen alueella on esihistorian aikana puhuttu
paljon eri kielid (kuva 12.5), ja Suomi on ollut hyvin monikielinen. Var-
sinkin esiroomalaiselta ajalta lihtien alueella on tapahtunut kielellisid
muutoksia paljon: on tullut uusia kielia ja vanhoja on siirtynyt uusille
alueille tai kadonnut tyystin. Muutosten keskittyminen rautakauden al-
kuun voi kuitenkin olla tutkimustiedon aiheuttama vadristym4. On nimit-
tiin mahdollista, ehkd jopa todennakoista, ettd kivikausi ja pronssikausi
ovat olleet kielellisen tilanteensa puolesta aivan yhta vilkkaita. Nykyisen
kielitieteellisen tutkimuksen keinoin ei kuitenkaan ole mahdollista tut-
kia kivikauden kieli4, jotka eivit ole jittineet jilkeensd mitadn merkkejs,
lukuun ottamatta ehkd nuorakeraamiseen kulttuuriin yhdistettya luoteis-
indoeurooppalaista kielta.

On hyvin luultavaa, ettd Suomen alueella on eldnyt monikielisia yhtei-
soja. Eri kielten puhujat eivit siis ole asuneet eristaytyneind muiden kielten
puhujista. Valtaosa ihmisistd on ollut monikielisii, eli ensikielensd lisdksi
he ovat puhuneet muitakin kielid. Osa suomen kieliin tulleista esimerkiksi
sukulaisiin liittyvistd lainasanoista on voinut olla eri kielten puhujien va-

listen avioliittojen tulosta.’ Myos harvemmin lainautuvat sanat, ja erityi-

746 Ainiala et al. 2008: 126; Koivulehto 1987: 39
747 Ks. esim. Moilanen et al. 2023.
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Mydhdiskantasuomi > Suomen murteet, karjala

Kantasaame > Saamen murteet
Keskikantasuomi

Luoteisindoeurooppa
Muinaiseurooppalaiset kielet

Risti- = Keskiaika

—— Kivikeusi | Pronssikausi | Esi en | g psain- | Mero- VI retki- Historiallinen
rautakausi P i aika aila
—y 1500 500 0 400 600 800 1050/ 1200/ jaa.
1100 1300

Kuva 12.5. Suomen alueen esihistorialliset kielet aikajanalla suhteessa toisiinsa ja esihis-
torian aikakausiin. Ajoitukset ovat summittaisia. Kuva: KMG Turku.

sesti kielen muut rakenteet, kertovat intensiivisemmistd yhteyksista kuin
pelkastd kaupankédynnisté. Téllaisia ovat muiden muassa adjektiivit, verbit
ja taivutuskategoriat, kuten sijapéitteet, jotka eivit viittaa konkreettisiin
vaikkapa kaupankaynnin tuloksena omistajaa vaihtaneisiin esineisiin.’®
Abstraktit kielenainekset voivat lainautua monikielisissa yhteisissi, joissa
kanssakdyminen on péivittdistd ja tiivistd. Samassa Suomen alueella eldnees-
sd rautakautisessa yhteisossd on voinut eldd vaikkapa suomen, saamen ja
muinaiseurooppalaisten kielten puhujia.

Geenien siirtyminen kielen mukana on satunnaista (ks. luku 3), eika
geeniperima kerro siit4, mitd kielta tai kielid ihminen on puhunut. Nykyiset
viestot ovat useiden geneettisten muutosten tulos, eikd kieltenkdan kehitys
ole pysdhtynyt. Esimerkiksi keskiajalla tai 18oco-luvulla puhuttu suomi ei
ole samanlaista kuin nykysuomi, vaikka keskiajan suomen kielen puhuja
ja nykypuhuja ymmartiisivit toisiaan melko hyvin. Kielessa nékyy eroja
myos perdkkiisten sukupolvien vililla. Aina kyse ei ole dédnteellisisti tai
morfologisista muutoksista, vaan eroja voi olla myos sanastossa. Esimer-
kiksi sata vuotta sitten eldnyt turkulainen olisi voinut sanoa "Réanttaaks sun
vihriti sen masiinan kans ku siti on nii vaikkia hantteerata?”, kun taas

748 Ks. esim. Matras 2009: 153-157
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tind paivina elava saattaisi sanoa "Kannattaako sun nyt sahlatd sen koneen
kanssa, kun sitd on niin vaikea kiytt44?”.74 Mitd enemmén muinais-DNA-
tutkimuksia Suomen arkeologisista yksiloistd tehdddn ja julkaistaan, sitd
paremmin kuitenkin voidaan yhdistda todisteita genetiikasta, arkeologiasta

ja kielitieteestd, ja rakentaa kattavampaa kuvaa menneisyydesti.

749 Bernhardt & Piha 2023: 289
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Liite

Esimerkkejd suomen ja saamen kielten sanojen alkuperistd. Mukaan on
otettu sanoja, jotka on suurella todennékoisyydella lainattu nykyisell4d Suo-
men alueella tai sen vilittoméssa ldheisyydessd, jotta ne kertoisivat mah-
dollisimman kattavasti Suomen alueen kielitilanteesta esihistoriallisella
ajalla. Samalla esimerkkisanat antavat kuvaa Suomen ja sen lahialueiden

luonnonoloista, elinkeinoista ja yhteiskuntarakenteista.

Merkkien selitykset

< Osoittaa nykymuotoisen sanan ja kantasanan suhdetta. Nuolen oikealla
puolella on kantasana ja vasemmalla puolella sanan nykyinen muoto.

< Osoittaa lainasuhdetta. Nuolen oikealla puolella on lainanantajakielen sana
ja vasemmalla puolella lainansaajakielen sana.

*  Ilmaisee, ettd sana on kielitieteellinen rekonstruktio.

Sanoista pyritddn esittdmaan nykymuoto, kantasana ja lainanantajakielen
sana, mutta kaikissa tapauksissa kaikkia niita ei ole saatavilla niista ldhteista,

joista liitteen esimerkkisanat on keratty.

SAAME

Sanat on annettu pohjoissaameksi.

Lainat kantagermaanista ja kantaskandinaavista’s°
Kantaskandinaaviset lainasanat on merkitty, muut sanat on lainattu kanta-

germaanista.

Eldimid

fdlis’valas’ < kantasaame *vdlés < kantaskandinaavi *ywalaz (vrt. ruotsin val
'valas’; ks. myos suomen valas)

gdica’vuohi’ < kantasaame *kdjcce « kantaskandinaavi *gaiti-

rdvdu 'rautu, nierid’ < kantasaame *r4vto < kantaskandinaavi *raudio

750 Saamen kantagermaanisten ja kantaskandinaavisten lainasanojen esimerkit on kerét-
ty Aikiolta (2006; 2009, ks. my©s hénen kéyttiméansa ldhteet), ellei toisin ole mainittu.
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Raudanvalmistus

dlvi’ahjo’ < *4lvé « kantaskandinaavi *afla (vrt. muinaisnorjan afl’ahjo’)7
ruovdi’rauta’ < *ruovté < *raudan-’suomalmi’ (ks. myds suomen rauta)
vuos 'su’palje’ < *vuoséjo « *hasja- (vrt. islannin bes 'nahkapussi’)

Perbesubteet
mdhka’lanko; setd; sukulaisen aviomies’ < *make < kantaskandinaavi *mdga
i ) ~ g
(vrt. muinaisnorjan mdgr 'sukulaismies avioliiton kautta; vavy; lanko; app?’
ja ruotsin mdg 'vavy’ 72)
bdrdni’poika’ < *parné < kantaskandinaavi *parna (vrt. ruotsin barn’lapsi’)’

Maisema

borsi’kurussa vaahtoava koski’ < *porsé < *fursa- koski; vesiputous’

guovla’jonkin yli ulottuva tai roikkuva lumikinos’ < *kuoplé « *skabalo- (vrt.
norjan skav/’lumikinos’)

vuovdi'metsd’ < *vuovte « *aupa- (vrt. muinaisnorjan audr’asumaton, autiomaa’)

Verbeji

duoddut’sietdd’ < *tuontd- « *standa- (vrt. englannin stand’seisoa; sietad, kestad)
luoikat’lainata’ < *luojkké- < laigwe- (vrt. muinaisnorjan leiga 'vuokrata’)
ruossat’kompuroida’ < *ruosé- < *raso- (vrt. islannin rasa 'rynnéta; kompuroida)

Lainat muinaiseurooppalaisista kielista’

Eldimid
gdhksu’'naarassusi, naaraskarhu’ < *kquso
lidnu huuhkaja’

morsa’ ’mursu’

njdlla’naali’

noarvi’hylje’

vuor 'ru’makeissa vesissi talvehtiva lohi

)

Maisema

bdrsi’syrjdinen vuori; yksindinen vuori’

jalvi’lyhyt tyynen veden alue kahden kosken vilissd’
Jjiertd’iso, pyored tunturi’

maras’soiden ympardima koivumetsd’

uffir kiviroykkio tai kivinen rinne merenrannan 1dhell#’
vuotna 'vuono; kapea ja pitkd jarvenlahti’

751 Piha 2024

752 Piha 2018: 204

753 Esim. Aikio 2006: 18; Korhonen 1981: 185

754 Saamen muinaiseurooppalaiset substraattisanat on kerétty Aikiolta (2004; 2012).
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Lumi, jdd ja sdd
biegga 'tuuli’
muovla’syva lumi’
ruokna’lumen puute’

ASE)

vuozzi’vesi jaan paalla’

SUOMI

Lainat kantabaltista’s

Maanviljelys ja karjanhoito

karsta ’villanmuokkausviline’ < *karsta (vrt. liettuan karsti ’karstata villoja;
sukia hevosta’)

oinas < kantabaltti (vrt. liettuan avinas’pissi, oinas’)

paimen < *paimen (vrt. liettuan piemuo : piemen-’paimen’)

siemen < kantabaltti (vrt. liettuan sémenys kylvos’)

Perbesubteet

morsian < *martjan (mahdollisesti akkusatiivimuoto) (vrt. liettuan marti’mor-
sian; mini4, kily’)

sisar < *sesor (vrt. liettuan sesud ’sisar’).7s

sulbanen < *sulas (mahdollinen merkitys 'lahettilas’)

tytdr < kantabaltti (vrt. liettuan dukzé : dukter-tytar’)

Lainat germaanista ja skandinaavista’s’

Merellinen ympdristo

airo < *airo (vrt. ruotsin dra 'airo’)

merta’sulkupyydys’ < merda-z (vrt. ruotsin mjdrde 'merta’)
laiva < *lajva < *flauja (vrt. norjan murteellinen floy 'laiva’)”>®

Rauta ja rautaesineet
aura’(raudasta valmistettu) kyntolaite’ < kantasuomi *atra ™ « *arpra-z (vrt.
ruotsin drder’aura’)

755 Suomen kantabalttilaiset lainasanat on keritty Junttilalta (2015, ks. my6s hanen
kayttdmansa lahteet), ellei toisin ole mainittu.

756 SES s.v. sisar

757 Suomen germaaniset ja skandinaaviset lainasanat on kerétty Hikkiseltd (2005) ja
SSA:sta (ks. my®s ndissi kdytetyt ldhteet), ellei sanan kohdalla muuta ilmoiteta.

758 Koivulehto 1986: 170

759 Koivulehto 1987: 33
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rauta < kantasuomi *ravta < *raudan-’suomalmi’7®
miekka < kantasuomi *méékka < *mékja- (vrt. gootin meékeis 'miekka’)7¢*
nasta’solki’ € *nasta (vrt. muinaisgotlannin nast 'solki, hakanen’)

Yhteiskunta

kauppa < *kaupa-7% (vrt. ruotsin kdp osto’)

kuningas « *kuningaz (vrt. ruotsin konung, kung’kuningas’)

laiho ’kasvava vilja’, alkuperdinen merkitys 'viljana maksettu maan vuokra’ <
*laiywon- "vuokra’ (vrt. ruotsin vanhahtava lega 'vuokra’; vrt. myos saamen
verbiin luoikat)

raba < *skrayo ’kuivunut eliimen nahka’ (nahkoja kéytettiin ennen maksu-
vilinein)

Lainat kantasaamesta ¢

aava < *dapé (vrt. pohjoissaamen dhpi’avomeri, aava meri; suo’)

kaasu’sumu, utu; hoyry; savu; hiilikaasu’ « *kdso (vrt. etelasaamen gaasoe 'jar-
vesti tai joesta nouseva kylma sumu’)

kahlata < *kdlée-"kahlata’ (vrt. pohjoissaamen gdllit 'kahlata’)

kelo < *Cele’kanto’ (vrt. pohjoissaamen Nessebyn murre calat ’kaatunut puu’)

kieppi < *¢ieppe’(linnun tai jiniksen kaivama) lumikolo; hanki’ (vrt. pohjois-
saamen cieppa)

kontio « *kuomde karhu (vrt. pohjoissaamen guovza)

mieto < *mietée-"otollinen, myotdinen’ (vrt. pohjoissaamen miebte-)

nuoska < *riuocke’mirka, kostea’ (vrt. pohjoissaamen njuoska)

nuotio < *notjo < *nuodsso’hitaasti palava tukkinuotio’ (vrt. pohjoissaamen
njuorsu ~ nuorsu)

vaara’'miki’ € *vgre’tunturi, metsdinen maki’ (vrt. pohjoissaamen vdrri’tun-
turi, tundra, méki’)

valas < *valés (ks. myOs saamen fzilis)

Lainat muinaiseurooppalaisista kielista

ilves
Jjdnis

760 Koivulehto 1976: 247, 279.

761 Kallio 2015b: 28

762 Koivulehto 1976: 247

763 Suomen kantasaamelaiset lainasanat on keritty Aikiolta (2009).

764 Suomen mahdolliset muinaiseurooppalaiset substraattisanat on kerétty Hikkiselta
(2005).
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Abstract

Ancient DNA (aDNA) research has become one of the most influential de-
velopments in archaeological science. It allows researchers to recover and
analyze genetic material from long-deceased humans, animals, plants, and
pathogens. The research results have been widely published in high-impact
journals and frequently featured in the media, giving aDNA visibility that
has led some to describe archaeogenetics as a “celebrity science”. This vol-
ume introduces the field of archaeogenetics through a Finnish lens, and
combines research results from the Sugrige/Sumragen ancient genome pro-
ject and the Vapriikki Museum Centre’s research and exhibition initiative
at the ruined St. Michael’s church in Pilkdne and Vilusenharju cemetery in
Tampere. The book brings ancient and historically more recent individuals
close to a modern reader by presenting several case studies, through which
archaeogenetics is framed as a genuinely interdisciplinary field drawing
on archaeology, molecular biology, bioinformatics, history, and linguistics.

The publication starts by examining the potential and limitations of
aDNA analysis and highlights the methodological challenges such as DNA
degradation, contamination risks, and the unpredictable nature of preserva-
tion. Sampling strategies and laboratory protocols are discussed in detail, as
is the complexity of the interpretation of DNA data. The book also critically
examines the broader societal implications of genetic research, including
the increasing popularity of commercial ancestry tests and genetic geneal-
ogy. These contexts involve a risk of oversimplifying complex genealogical
and population histories. Ethical issues are addressed throughout the vol-
ume, particularly the treatment of human remains and the responsibilities
of researchers, and the findings are placed in a broader historical and ar-
chaeological interpretative framework. For example, the chapters discuss
how linguistic, archaeological, and genetic histories may follow distinct
and sometimes divergent paths.

The chapters explore the genetic legacy of archaic humans, such as Ne-
anderthals and Denisovans, the genetic dimensions of Finland’s settlement

history, kinship structures, health conditions and personal characteristics
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of individuals. The latter include analyses of sex, eye and hair colour, and
disease susceptibility, which are always approached with caution and respect
towards the examined individual. In addition to human-centered studies,
the volume highlights applications of aDNA in environmental and ecologi-
cal research. Chapters on metagenomics, ancient plants, and the genetic
histories of animals explore how molecular data can illuminate long-term
ecological change, domestication processes, and human-environment in-
teractions. Proteomic analysis is presented as a valuable complementary
method, particularly in cases where DNA is poorly preserved, contributing
further insights into past diets, health, and species identification. The final
chapter on the prehistoric languages spoken in the area of modern Finland
complements the volume by offering a linguistic perspective that enriches
the genetic and archaeological narratives.

The book shows how interdisciplinary archaeogenetic research can shed
light on various aspects of human history, and contributes to a critically
informed and ethically responsible approach to molecular archaeology by
expanding scientific understanding while recognizing the importance of

contextualization in the study of the lives and legacies of past populations.

316



https://doi.org/10.21435/t1.298

Sanasto

aDNA (ancient DNA) - Muinais-DNA.

aeDNA (ancient environmental DNA) - Muinaisista elidistd ympdaristoon siirtynytta
perintdainesta. Ks. myods eDNA.

alleeli - Tietyn periminkohdan vaihtoehtoisia geenimuotoja. Yhdella diploidilla
yksilolla voi olla korkeintaan kaksi alleelia: isalté peritty ja aidilta peritty. TAma
alleelien yhdistelma on yksilon genotyyppi.

alleelifrekvenssi - Ks. alleeli ja frekvenssi.

aneuploidia - Tilanne, jossa diploidilla elic11i on soluissaan yksittiisen kromosomi-
parin sijasta jokin muu mééra kromosomeja. Jos toinen kromosomi puuttuu,
kyseessd on monosomia, ja jos solussa on kahden sijasta kolme kromosomia,
kyseessd on trisomia.

antibioottiresistenssi — Bakteerin vastustuskyky sellaista antibioottia vastaan, jolla
on aiemmin pystytty parantamaan kyseisen bakteerin aiheuttama tauti.

arkaaiset ihmislajit — [hmisen sukupuuttoon kuolleet sukulaislajit.

arkeogenetiikka — Arkeologisista jadnnoksisté eristetyn muinais-DNA:n tutkimuk-
seen keskittyva tieteenala. Arkeogenetiikan tutkimusryhmat ovat usein monitie-
teisid, ja tutkijat voivat olla taustaltaan muun muassa geneetikkoja, arkeologeja,
biokemistej4 tai tietojenkasittelytieteilijoita.

autentikoida, autentikointi - Todentaa; tunnistaa aidoksi, oikeaksi tai odotuksen-
mukaiseksi.

autosomaalinen - Autosomeibin liittyvi

autosomi — Miki tahansa kromosomi sukupuolikromosomeja lukuun ottamatta.
Thmiselld on 22 paria autosomeja.

bindari - Kaksijakoinen luokittelu, esimerkiksi sukupuolen jakaminen kahteen
kategoriaan.

bioarkeologia - Monitieteinen tutkimusala, joka yhdistéa arkeologian ja biologian eri
osa-alueita ja tutkii esimerkiksi menneisyyden ihmisten terveytté ja elinolosuhteita.

bioinformatiikka - Ala, joka kiyttdi ja kehittdd matematiikan ja tilastotieteen me-
netelmia biologisten ongelmien ratkaisuun ja tietoaineistojen hallintaan. Bio-
informatiikkaa hyddynnetadn muun muassa genetiikassa ja proteomiikassa.

cribra orbitalia - Kallossa silmiakuopan alueelle muodostunut reikiisyys tai kuop-
paisuus. Cribra orbitalian syntymisti edesauttavat hivenaineiden puutokset tai
erilaiset punasolujen tuotantoon liittyvat tilat ja sairaudet.

demografia - Ala, joka tutkii populaatioiden kokoa ja rakennetta, esimerkiksi ika-
jakaumaa, ja populaatiorakenteessa ajan myotd tapahtuvia muutoksia ja niihin
vaikuttavia tekijoitd, kuten syntyvyytté ja kuolleisuutta.

denisovanihminen — Arkaainen ibmislaji, joka eli Aasiassa samaan aikaan nean-
dertalinibmisen kanssa.
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diploidi kohta — Genomin alue, joka esiintyy kahtena kopiona, joista toinen on perii-
sin isélti ja toinen didiltd (emolta). Diploidilla elill4 on diploidi kromosomisto,
jossa kutakin kromosomia on kaksi kopiota (kromosomipari).

DNA-kirjasto - Niytteestd eristetyn DNA:n kokoelma, jossa molekyylit on merkitty tun-
nistejaksolla, jonka avulla kirjastoituja molekyyleja voidaan monistaa ja tunnistaa.

DNA-massaviivakoodaus - Analyysi, jossa DNA-viivakoodaus tehddan rinnakkain
lukuisista yksiloistd ja DNA-molekyyleista.

DNA-viivakoodaus - Geeniteknologian menetelmé, joka perustuu tiettyjen lyhyiden
DNA-jaksojen kiyttéon. Menetelmélld pyritddn tunnistamaan eri taksoneita
(useimmiten lajitasolle) DNA:n emisjirjestyksen perusteella.

domestikaatio — Prosessi, jossa ihminen valikoivasti kasvattaa tai mukauttaa luonnon-
varaisia eldin- tai kasvilajeja sukupolvien ajan niin, ettd ne saavat ominaisuuksia,
jotka ovat ihmiselle toivottavia tai edullisia. Tunnettuja esimerkkejia domestikaa-
tiosta ovat kotieldinten tai viljelykasvien kehitysprosessit.

dominantti periytyminen - Vallitseva periytyminen, jossa yksi geenikopio riittad
aiheuttamaan ominaisuuden tai sairauden.

eDNA (environmental DNA, ymparistd-DNA) — Eliostd ympéristoon (vesi, maa, ilma)
siirtynyttd perintdainesta.

emilinja - Aitilinja eliimisti puhuttaessa.

endeeminen - Kotoperiinen; laji tai tauti, joka on rajoittunut tietylle maantieteel-
liselle alueelle ja jota ei esiinny luontaisesti muualla.

endogeeninen DNA - Tutkittavasta muinaisyksilostd perdisin oleva DNA.

entsyymi - Proteiini, joka nopeuttaa tai mahdollistaa tiettyja kemiallisia reaktioita.

etnonationalismi - Nikemys, jonka mukaan kansakunta voidaan maérittia tietyn
yhteisen perinnén perusteella.

eurosentrisyys - Eurooppa-keskeisyys.

evoluutio- ja populaatiohistoria - Evoluutiohistoria tutkii lajien historiaa, kuten sit4,
miten eri lajit ovat sukua toisilleen ja milloin niiden yhteinen kantamuoto on
elanyt. Populaatiohistoria tutkii samankaltaisia kysymyksid, mutta tutkimuksen
kohteena ovat saman lajin eri populaatiot.

fenotyyppi - [Imiasu; genotyypin eli yksilon alleelien yhdistelmén tuottama omi-
naisuus tai piirre, esimerkiksi silmien viri, tai tallaisten piirteiden kokonaisuus.
Osa ominaisuuksista on monitekijdisid.

floresinihminen - Pienikokoinen ihmislaji, joka eli Floresin saarella Indonesiassa
noin 190 000-50000 vuotta sitten.

forensinen - Viittaa yleensi rikostutkimuksessa ja oikeusldiketieteessd hyddynnet-
tiviin menetelmiin. Forensiset menetelmit auttavat tunnistamaan, kerdidmiin
ja analysoimaan todistusaineistoa, jolla voi olla merkitysta rikoksen ratkaisussa
tai kuolinsyyn madrittimisessa.

frekvenssi - Esiintymistiheys. Esimerkiksi mutaatiofrekvenssi kuvaa mutaatioiden
esiintymistiheyttd ja alleelifrekvenssi tietyn alleelin osuutta populaatiossa.

fylogeneettinen puu - Eri kehityslinjoja ja polveutumishistoriaa eli fylogeniaa ku-
vaava puumainen kaavio. Fylogeneettinen puu voi kuvata esimerkiksi 4iti- tai isé-
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linjojen polveutumista ja jakautumista alaryhmiin, ihmis- tai eldinlajien kehitysta
eri lajeiksi tai taudinaiheuttajien evoluutiota.

geenimuoto - Ks. alleeli.

geenipankki - Tutkimuksissa saatavia elididen DNA-sekvensseja (muun muassa
DNA-viivakooditja genomit) sdilétéddn geenipankkeihin avoimesti kiytettaviksi
dataksi ympiri maailmaa. Geenipankiksi voidaan nimittdd myos esimerkiksi
siemenpankkeja, joihin talletetaan eri kasvilajien siemenia.

geneettinen eroosio — Perinndllisen muuntelun pysyvi viheneminen.

geneettinen monimuotoisuus — Populaatiotasolla olemassa olevien vaihtoehtois-
ten geenimuotojen méari, joka nikyy yksildiden vilisini eroina. Geneettinen
monimuotoisuus parantaa lajin sopeutumista, silld luonnonvalinta voi toimia
tehokkaasti vain, kun yksilot eroavat ominaisuuksiltaan toisistaan.

geneettinen muuntelu - Geneettisten erojen olemassaolo. Geneettinen muuntelu
tarkoittaa, ettd yksilot ovat genotyypiltddn erilaisia. Geneettinen muuntelu
populaatiossa edistii geneettistd monimuotoisuutta, koska sen ansiosta yksilot
ovat geneettisesti erilaisia.

geneettinen satunnaisajautuminen - Periytymisen satunnaisilmio, jossa eri geeni-
muotojen yleisyys eli frekvenssi heilahtelee populaatiossa sukupolvesta toiseen, ja
adritapauksessa geenimuotoja saattaa kokonaan kadota. Frekvenssien heilahtelu
onvoimakkainta pienissa populaatioissa. Sitd voi aiheuttaa esimerkiksi populaa-
tiopullonkaula, jossa populaatiokoko pienenee muutamien sukupolvien ajaksi,
tai perustajanvaikutus, jossa uudelle alueelle siirtynyt pieni perustajapopulaatio
on altis satunnaisajautumiselle kunnes ehtii kasvaa suuremmaksi. Pullonkaulan
tai perustajanvaikutuksen jilkeen populaation geenimuotojen frekvenssit voivat
poiketa alkuperiisistd radikaalistikin.

geneettinen taakka — Populaation keskimaériisen kelpoisuuden alenema verrattuna
tilanteeseen, jossa populaation kaikki yksilot omaavat suurimman mahdollisen
menestymisarvon. TAma voi johtua esimerkiksi haitallisten geenien esiintymi-
sestd geeniperimassi.

genomi - Elion koko perimé. Esimerkiksi ihmisen perimé koostuu 23 kromosomi-
parista sekd mitokondrio-DNA:sta. Ks. my0s baploidi kobta.

genotyypitys — Laboratoriomenetelma, jonka avulla tarkastellaan tiettyjen lokusten
eli perimdnkohtien variaatiota. Kullakin yksilolla on autosomaalisissa lokuksissa
kaksi alleelia, jotka muodostavat lokuksen genotyypin.

genotyyppi — Yksilon kaikkien geenimuotojen kokonaisuus, usein myds tietyn
lokuksen geenimuotojen yhdistelma. Ks. myos alleeli ja genotyypitys.

haploidi kohta — Genomin alue, joka esiintyy vain yhteni kopiona. Téllaisia kohtia
ovat nisikkailla esimerkiksi mitokondrion genomi ja Y-kromosomi, jotka pe-
riytyvét vain toiselta vanhemmalta. Joillakin eli6illa, kuten bakteereilla, koko
genomi on haploidi. Vrt. diploidi kohta, pseudohaploidi aineisto

haploryhma - Ryhmé samankaltaisia haplotyyppejd Y-kromosomissa tai mitokond-
rio-DNA:ssa. Haploryhmin haplotyypit periytyvit samasta kantamuodosta.

haplotyyppi - Samassa kromosomissa, lihekkaisissa lokuksissa olevien alleelien yh-
distelm3, joka periytyy yhdessi. Koska mitokondrio-DNA:ssa ja Y-kromosomis-
sa (pseudoautosomaalisten alueiden ulkopuolella) ei tapahdu rekombinaatiota,
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kumpikin muodostaa kokonaisuudessaan haplotyypin. Ndiden haplotyyppeja
myos ryhmitelldan laajemmiksi haplorybmiksi. Haplotyyppeja kdytetdin geneet-
tisen muuntelun tutkimiseen.

heterotsygootti — Yksild, jolla on heterotsygoottinen genotyyppi eli kaksi erilaista
alleelia tietyssé lokuksessa. Vrt. hbomotsygootti.

heterotsygotia-aste — Tietyn perimdnkohdan suhteen beterotsygoottien yksildiden
osuus populaatiossa.

homologiset geenit - Samatoimiset geenit, jotka ovat periytyneet eri lajeille yhtei-
seltd kantamuodolta.

homotsygootti - Yksilo, jolla on homotsygoottinen genotyyppi eli kaksi samanlaista
alleelia tietyssa lokuksessa. Vrt. heterotsygootti.

homotsygotiajakso (ROH, engl. runs of homozygosity) - Perimin alue, josta yksild
on perinyt identtiset kopiot didiltdén ja iséltadn. Pitkét ja lukuisat homotsygotia-
jaksot ovat seurausta sukulaisten lisdédntymisesta keskendén.

immunoproteiini - Proteiini, joka vaikuttaa immuunijirjestelmén toimintaan.

isilinja - [sdstd poikaan, pojanpoikaan ja niin edelleen johtava periytymislinja. Ter-
mid kdytetddn usein myos tit linjaa pitkin periytyvistd Y-kromosomimuodosta,
vaikka tdsmallisempi termi olisi Y-kromosomibaplotyyppi tai -haplorybmd.

kampakeraaminen kulttuuri - Koillis-Euroopan havumetsavyohykkeelld sijainnut
kulttuuripiiri, joka ajoittuu noin vuosien sooo-3000 eaa. vilille. Kulttuuri on
saanut nimensa kampaleimoilla koristelluista astioista.

kantamuoto - Laji tai kieli, josta kaksi toisilleen sukua olevaa lajia tai kieltd pol-
veutuu.

kiillehypoplasia - Hammaskiilteen kehityshdirio, joka voi nikyd urina hampaan
pinnassa. Kiillehypoplasia syntyy lapsuudessa kiilteen muodostuessa, ja sen
taustalla voi vaikuttaa aliravitsemus tai infektio.

kloroplasti — Viherhiukkanen. Kasvisoluissa oleva soluelin, joka osallistuu fotosyn-
teesiin. Sisdltdd myods DNA:ta, johon viitataan termilla kloroplastigenomi. Sen
kahta geenia kaytetdan kasvien DNA-viivakoodauksessa.

kognitiiviset toiminnot, valmiudet tai kyvyt - Tiedon kasittelyyn ja ajatteluun liitty-
vid prosesseja aivoissa. Kognitiiviset valmiudet - tarkkaavaisuus, muisti, ajattelun
joustavuus, kielelliset taidot sekd visuaalinen ja spatiaalinen hahmottaminen -
ovat yksilon kykyjd suorittaa niitd toimintoja tehokkaasti. Kognitiiviset kyvyt
kehittyvit elamén aikana ja voivat heikentyd eri syistd, kuten ikddntymisesta tai
sairauksista johtuen.

kommensaali - [sintdeliolle haittaa aiheuttamaton tai jopa titd hyodyttava laji, esi-
merkiksi pienelio.

konservointi — Arkeologisen 16ydon kisittely niin, ettd sen tuhoutuminen hidas-
tuu merkittavasti.

konservoituneet geenit— Geeneji, jotka ovat pysyneet lihes muuttumattomina elio-
kunnassa. Elididen DNA:ssa ndhdain hyvin vihin tai ei lainkaan mutaatioita
tallaisissa geeneissa.

kontaminaatio — Muinais-DNA-tutkimuksessa kontaminaatio tarkoittaa DNA:ta,
joka ei ole perdisin tutkittavasta eliostd. Kontaminaatio-DNA voi olla periisin
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muun muassa maaperin ja muun ympdriston mikrobeista, laboratoriossa kiy-
tettdvistd kemikaaleista tai ndytettd kisitelleistd tutkijoista.

koproliitti - Kivettynyt tai arkeologisoitunut uloste.

kromosomi - Periméaines on solun tumassa pakkautuneena kromosomeiksi, jotka
koostuvat DNA:n liséksi proteiineista. Thmisell4 on 23 kromosomiparia, joista
22 on autosomeja ja yksi pari sukupuolikromosomeja. Kunkin kromosomiparin
toinen vastinkromosomi on peréisin islté, toinen aidilta.

kronotyyppi - Henkil6lle ominainen uni-valverytmi tai vuorokausirytmi.

kaytaviahauta - Megaliitteihin kuuluva suurikokoinen hautatyyppi, joka koostuu
kaytavastd ja sen padssid olevasta kammiosta. Kaytivihautoja ymparoi usein suuri
kumpu. Hautatyyppia esiintyi kivikauden lopulla (n. 4g000-2000 eaa.) Lansi-
Euroopassa ja Etela-Skandinaviassa.

latriini - Kdymala.
lokus - Tietty perimén kohta, esimerkiksi geenin tai DNA-jakson sijainti kromo-
somissa.

luonnonvalinta - Evoluutioprosessi, joka seuraa genotyyppien erilaisesta kelpoi-
suudesta ja jonka tuloksena lajin yksildille hyodylliset geenimuodot yleistyvit ja
haitalliset harvinaistuvat tai hiviavit.

maatiaiskanta - Myos paikalliskanta. Viljelykasvin luonnonvaraisen kantamuodon
kaltainen maatiaiskasvi, joka on sopeutunut paikallisiin kasvuolosuhteisiin.

maatiaiskasvi - Myos maatiaislaji. Kasvi, jota on viljelty satoja tai tuhansia vuosia
jollakin tietylld alueella. Maatiaiskasvit ovat kehittyneet pitkien aikojen ku-
luessa luonnonmukaisella tavalla ja muistuttavat ominaisuuksiltaan luonnon-
varaisia kantamuotojaan. Maatiaiskasvia ei ole jalostettu tieteellisesti.

maatiaislaji - Ks. maatiaiskasvi tai maatiaisrotu.

maatiaislajike — Paikallislajike. Pitkdaikaisen viljelyn ja valinnan seurauksena kanta-
muodosta kehittynyt paikallinen maatiaiskasvi.

maatiaisrotu — Jalostamaton kotieldin tai joskus myos kotoisen kannan pohjalta
jalostettu rotu.

makrofossiili — Arkeologisessa aineistossa siilynyt kasvin osa (esimerkiksi siemen,
jyvd, silmu, juurimukula tai puun pala) tai hyOnteisten ja maaperéeldinten jdan-
nokset. Makrofossiilit ovat usein vain viiden millimetrin kokoisia tai tata pie-
nempid.

markkeri — Geneettinen markkeri on periman kohta, lokus, joka vaihtelee yksi-
loiden valilld ja jonka alleelit voidaan maarittdd helposti. Ks. myds mikro-
satellittimarkkeri.

matrilokaalinen - Asumismuoto, jossa pariskunta muuttaa avioliiton jilkeen vai-

mon perheen luokse, ja lapset varttuvat ditinsi yhteisdssa. Matrilokaalisen vas-
takohta on patrilokaalinen.

metagenomiikka - Tutkimussuuntaus, jossa tutkitaan geneettisin menetelmin yksit-
taisten lajien sijaan kokonaisia lajien yhteisoja. Téllaisia voivat olla esimerkiksi
maaperin tai suoliston mikrobiyhteisot eli mikrobiomit.

mikrobiomi - Tietyn alueen tai elinymparistdn, kuten suun, suoliston tai maaperin,
mikrobien muodostama kokonaisuus.
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mikrosatellittimarkkeri (SSR, STR; engl. simple sequence repeat, short tandem repeat)
- geneettinen markkeri, joka koostuu muutaman emisparin aiheen toistoista.
Markkerin eri alleeleissa on erilainen lukumiéra nditi toistoja.

mitokondrio - Aitotumallisten elididen soluelin, joka huolehtii soluhengitykses-
td ja tuottaa energiaa solujen kédyttoon. Alun perin mitokondrio on kehittynyt
bakteerista kuten myos kasvien viherhiukkaset eli kloroplastit.

mitokondrio-DNA - Mitokondrion oma pieni genomi, joka periytyy jilkeliisille
vain 4idilté tai emolta. Mitokondrio-DNA kertoo ditilinjojen historiasta.

mitokondriogenomi - Mitokondrion koko perintdaines. Ks. myos mitokondrio ja
genomi.

mitokondriohaploryhma - Ks. ditilinja, haploryhma.
molekyyligenetiikka — Perinnollisyystieteen haara, joka tutkii geneettisia jirjestel-
mid molekyylitasolla, tyypillisesti DNA:ta, RNA:ta ja proteiineja.

monitekijdinen - Monitekijiiset ominaisuudet tai sairaudet ovat seurausta useiden
eri geenien ja ympdristotekijoiden monimutkaisista yhteisvaikutuksista.

monosomia — Toisen kromosomin puuttuminen kromosomiparista. Naisilla X-kro-
mosomin monosomia saa aikaan Turnerin oireyhtyman.

morfologia - Muoto-oppi. Biologiassa morfologia tarkoittaa elividen muodon ja
rakenteiden eli anatomian tutkimusta. Kielitieteessd morfologia tutkii sanojen
muodostusta kielen pienimmistd merkitysyksikoista.

muinais-DNA - Periméaineista menneisyydessi elineestd eliosti.

Mustakirja— Turun tuomiokirkon Mustakirja (Registrum ecclesiae Aboensis) on Turun
tuomiokirkkoon ja sen omistamiin tiloihin liittyvien keskiaikaisten asiakirjojen
kokoelma. Monet asiakirjat ovat kopioita, jotka ajoittuvat vuosien 1229-1515
vilille.

Musta surma - Tuhoisa ruttoepidemia Euroopassa vuosina 1346-1353.

mutaatio - Perimassa tapahtuva satunnainen muutos. Useimmat uudet mutaatiot
eivit vaikuta yksiloon mitenkdan, mutta jotkin mutaatiot ovat haitallisia ja osa
hyodyllisia. Osa mutaatioista periytyy vanhemmalta jilkeliisille, jolloin niistd
tulee osa populaation geneettistd muuntelua. DNA-mutaatioita ovat esimerkiksi
kromosomi-, kromosomisto- sekd pistemutaatiot.

mutaatiofrekvenssi — Ks. frekvenssi

myohaiispleistoseenikausi - Geologinen ajanjakso, joka alkoi noin 126 ooo vuotta
sitten ja padttyi noin 11700 vuotta sitten. Pleistoseenikautta leimasivat toistuvat
jaatikoitymisvaiheet sekd jadkaudelle tyypillinen eldimistd mammutteineen ja
villasarvikuonoineen.

neandertalinihminen - Roteva, jaikauden ilmastoon sopeutunut ihmislaji, joka eli
Euroopassa ja Aasiassa noin 300 000-35000 vuotta sitten.

negatiivinen kontrolli - Muinais-DNA-tutkimuksessa varsinaisen néytteen rinnalla
kasiteltava "tyhja” nayte, jota kohdellaan kaikissa laboratorioty6vaiheissa kuten
muitakin naytteitd. Ndin voidaan havaita laboratoriossa mahdollisesti tapahtu-
nut kontaminaatio.

NGS (engl. Next generation sequencing) - Uuden sukupolven sekvensointimenetelmét
(myo6s massively parallel sequencing MPS tai high-throughput sequencing HTS);
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2000-luvulla kehittynyt menetelm4, jolla voidaan lukea miljoonien lyhyiden
DNA-jaksojen sekvenssi samanaikaisesti. Ks. myos sekvensointi.

nomenklatuura - Nimilista, jolla kuvataan iiti- tai isilinjoja ja niiden alaryhmid.
nukleotidi - Nukleiinihappojen eli DNA:n ja RNA:n rakenneyksikko.
nukleotididiversiteetti — Perinnéllisen muuntelun maira populaatiossa.

nuorakeraaminen kulttuuri - Nuorapainanteisen keramiikan mukaan nimetty kivi-
kautinen kulttuuri (n. 2900-2300 eaa.), joka on yhdistetty vaestojen laajaan liikeh-
dintdidn ja my®s indoeurooppalaisten kielten levidmiseen Euroopassa.

nykyihminen - Oma lajimme, joka kehittyi Afrikassa noin 200 000-100 000 vuot-
ta sitten. Lajin varhaiset edustajat eivit juuri poikenneet nykyisin eldvista
ihmisist4.

organelli - Soluelin eli solun sisdinen itsendinen rakenne. Soluelimié ovat esimer-
kiksi tuma, mitokondrio ja kasvien viherhiukkaset eli kloroplastit. Soluelimilld
on omia erikoistehtdvia, esimerkiksi mitokondriot vastaavat solujen energia-
aineenvaihdunnasta.

osteologia — Luututkimus. Osteologinen analyysi viittaa arkeologisista luista teh-

tavddn tutkimukseen, jossa pyritddn usein maérittimain vainajan sukupuolta,
ikai ja terveydentilaa.

osteologinen paradoksi - [lmio, jossa arkeologisen ihmisryhman terveydentila vai-
kuttaa luututkimuksen perusteella huonommalta kuin se todellisuudessa oli.
Tamd johtuu siita, ettd ajan kuluessa syntyneet luumuutokset ovat yleisia yk-
siloilld, jotka elivit tarpeeksi pitkddn, kun taas nopeasti menehtyneille ei ehtinyt
kehittya vastaavia muutoksia.

paikkaidentiteetti — Tunnetason yhteys ja kiintymys tiettyd paikkaa kohtaan.

paleontologia - Esihistoriallisia kasveja tai eldimia tutkiva tieteenala. Paleontologia
eroaa arkeologiasta siten, ettd arkeologia tutkii menneisyyden ihmisen historiaa
ja kulttuuria.

paleoproteomiikka — Ala, joka tutkii elididen tuottamia proteiineja muinaisista ai-
neistoista. Ks. myos proteomiikka.

parodontiitti - Hampaan kiinnityskudosten tulehdus.

patrilokaalinen — Asumismuoto, jossa pariskunta muuttaa avioliiton jilkeen miehen
perheen luokse, ja lapset varttuvat isinsa yhteisossd. Patrilokaalisissa yhteisoissd
perimys- ja sukulaisuussuhteet madarittyvat usein patrilineaarisesti eli isin puo-
lelta. Patrilokaalisen vastakohta on matrilokaalinen.

patogeeni — Taudinaiheuttaja, esimerkiksi bakteeri, virus tai loinen.
patogeeninen - Tautia aiheuttava.
peptidi - Aminohappoketju, josta proteiini muodostuu.

PCR (engl. Polymerase chain reaction) - Polymeraasiketjureaktio. Molekyyli-
genetiikassa keskeinen menetelm4, jolla voidaan nopeasti monistaa haluttuja
DNA-sekvenssejd.

peittyva periytyminen - Ks. resessiivinen periytyminen.
peplosmekko - Piillysmekko, joka voi koostua yhdesti tai kahdesta suorakaiteen
muotoisesta kankaasta. Kangas kiedotaan vartalon ympdérille ja sen eri puolet
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kiinnitetddn olkapailtd soljilla. Peplosmekko kuului naisten muotiin rautakau-
den Euroopassa.

periméanlaajuinen - Aineisto, analyysi tai ilmio, joka kattaa yksilon perimén koko
laajuudeltaan. Vrt. esimerkiksi yksittaiset geenit tai lokukset.

populaatio - Samaan lajiin kuuluvien yksildiden joukko, joka eldd samalla alueella
samaan aikaan ja usein myos lisddntyy keskenan.

populaatiohistoria - Ks. evoluutio- ja populaatiobistoria.

populaatiopullonkaula - Tilanne, jossa populaation koko dkillisesti pienenee ja taas
joidenkin sukupolvien paista kasvaa. Pullonkaulan seurauksena populaation ge-
neettinen monimuotoisuus vihenee. Ks. my0s geneettinen satunnaisajautuminen.

prestiisikieli — Kieli, joka saa valta-aseman esimerkiksi jonkin sosiaalisen tekijin
vaikutuksesta. Usein prestiisikieli on myds sellainen kieli, jolla on eniten puhujia
alueen muihin kieliin suhteutettuna.

proglasiaalijarvi — (engl. proglacial lake) Jaatikon kylkeen tai sen eteen rajautuva
jarvi (myos jadkontaktijarvi).
proteomi — Elion tuottamien proteiinien kokonaisuus.

proteomiikka - Ala, joka tutkii elididen tuottamia proteiineja. Ks. myos paleo-
proteomiikka.

pseudoautosomaaliset alueet — Sukupuolikromosomien piissi olevat lyhyet alueet,
joilla tapahtuu rekombinaatiota X- ja Y-kromosomin vililld sukusolujen muo-
dostumisen yhteydessa.

pseudohaploidi aineisto — Muinais-DNA-tutkimuksessa kiytettévi datatyyppi, jossa
jokaista genomista kohtaa edustamaan on valittu vain yksi alleeli. Tima ldhes-
tymistapa johtuu muinais-DNA-aineiston heikosta laadusta, minka vuoksi mo-
lempien alleelien havaitseminen on useimmiten mahdotonta.

punainen kompleksi - (engl. red complex), kolmen bakteerin ryhmé, jonka esiinty-
minen liittyy vaikeaan parodontiittiin.

reagenssi — Laboratoriossa kéytettava aine tai seos, jonka avulla voidaan esimerkiksi
osoittaa, eristid tai madrittid muita aineita tai seoksia.

rekombinaatio - Prosessi, jossa sukusolujen muodostuessa kunkin autosomaalisen
kromosomiparin kromosomit vaihtavat vastinosia keskenén niin, ettd syntyvain
sukusoluun paityy yleensa osia parin kummastakin kromosomista. Sukupuo-
likromosomit X ja' Y rekombinoituvat keskendan vain pseudoautosomaalisilta
alueilta ja haploidi mitokondrio-DNA ei lainkaan.

resessiivinen periytyminen - Peittyvé periytyminen. Ominaisuus tai sairaus ilmenee
vain, jos henkil6 on perinyt sithen liittyvan geenimuodon molemmilta vanhem-
miltaan. Vrt. dominantti periytyminen.

rikastus — Menetelm4, jolla voidaan lisita tutkimuksen kohteena olevan perimén-
osan suhteellista osuutta DNA-kirjastossa. Rikastusmenetelmalld voidaan esi-
merkiksi poimia ihmisest perdisin oleva DNA talteen mikrobiperdisen DNA:n
joukosta.

RNA - Ribonukleiinihappo. RNA:n eri tyypit osallistuvat muun muassa proteiini-
synteesiin. Yleensa yksijuosteinen polymeeri; joidenkin RNA-virusten periméassi
esiintyy myos kaksijuosteisena.
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satunnaisajautuminen — Ks. geneettinen satunnaisajautuminen.

sedaDNA (sedimentti-DNA) - Maaperin sedimentteihin sdiléytynyt muinaisten
elidyhteisojen DNA.

sedentaarinen - Eliméntapa, jossa viestd asuu ja harjoittaa maanviljelyd samalla
alueella pysyvisti. Sedentaarisuus on vastakohta nomadismille, jossa viesto liik-
kuu saannollisesti paikasta toiseen ja harjoittaa kausittaista karjan laiduntamista
tai metsastysta.

sekvensointi - DNA:n rakenneosien eli emisten jirjestyksen selvittiminen. Ks. myos
NGS ja shotgun-sekvensointi.

sekvenssi — DNA:sta puhuttaessa DNA:n emésjérjestys, joka sisaltd4 yksilon perin-
nollisen informaation, ja proteiineista puhuttaessa aminohappojen jarjestys
aminohappoketjussa, josta proteiini muodostuu.

semanttinen kentta — Sellaisten sanojen ryhmittymé, joka ovat toisiinsa yhteydessi
merkityksen kautta. Esimerkiksi sddilmioitd ilmaisevat sanat voivat muodostaa
oman semanttisen kenttédnsé, virien nimitykset omansa ja niin edelleen.

shotgun-sekvensointi - Satunnaissekvensointi, jossa DNA:n emisjirjestys selvitetdin
satunnaisesta joukosta DNA-kirjaston molekyyleja.

sisarlajit — Lajit, jotka ovat kehittyneet yhteisestd kantamuodosta.

somaattinen mutaatio - Ei-perinnéllinen mutaatio, joka tapahtuu esimerkiksi kas-
vaimessa.

SNP ("snippi”, engl. single nucleotide polymorphism) - Yhden nukleotidin polymorfis-
mi (monimuotoisuus). Geneettinen lokus, jossa yksilot eroavat toisistaan yhden
nukleotidin kohdalla. Ero katsotaan polymorfismiksi, jos se esiintyy vahintdin
1%:1la populaatiosta. SNP:itd kédytetadn yleisesti geneettisind markkereina.

sukupuolikromosomit - [hmiselld X ja Y. Aiheuttavat biologiset sukupuolierot: XX-
yksilot kehittyvit naaraiksi ja XY-yksilot koiraiksi. Koska vain koiraat tuottavat
Y-kromosomillisia sukusoluja eivitkd X- ja Y-kromosomi rekombinoidu keske-
nain pseudoautosomaalisia alueita lukuun ottamatta, Y-kromosomi periytyy
vain iséltd pojalle. Sen avulla voidaan siis tutkia isd@linjojen historiaa.

sukusiitos (myos sisésiitos) — Toisilleen sukua olevien yksildiden lisdéntymisestd kiy-
tetty termi. Sukusiitos vihentad yksilon geeniparien beterotsygotiaa, (ks. myos
beterotsygotia-aste), mika lisda myos haitallisten geenimuotojen ilmenemisté
populaatiossa.

suoruumis — Suohon tai kosteikkoon upotettu vainaja. Suoruumiita on 1oytynyt
etenkin Eteld-Skandinaviasta ja Brittein saarilta, ja ne ajoittuvat usein varhaiselle
rautakaudelle, ajanlaskun alun tienoille. Vainajissa on usein vikivallan merkkeja,
minki vuoksi suohon asettamisen on arveltu olleen osa aikakauden rituaaleja.

suuri saamelainen vokaalirotaatio (engl. The Great Saami Vowel Shift) - Suuri muu-
tos kantasaamen vokaalijirjestelméssa. Ennen vokaalirotaatiota vokaalijarjestel-
mé muistutti jirjestelmi, joka on rekonstruoitu lansiuralilaiseen kieleen (josta
myos saamen sukukielet itimerensuomi ja mordvalaiskielet periytyvit). Vokaali-
rotaation seurauksena jirjestelma muuttui niin, ettid vokaalid4nteiden maari
lisaéntyi ja laatu muuttui. Kieleen kehittyi muun muassa useita diftongeja. Saa-
men kantagermaaniset lainasanat ovat osallistuneet vokaalirotaatioon, eli ne on
lainattu ennen vokaalijarjestelmdn muutosta. Kantaskandinaaviset lainasanatja
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muinaiseurooppalaiset substraattisanat eivit ole osallistuneet vokaalirotaatioon,
ja siten ne on saatu kieleen vasta vokaalirotaation jalkeen.

systeeminen sairaus — Koko kehon toimintaan vaikuttava sairaus.

sytosiini - Yksi DNA:n neljista emaksestd; muut kolme ovat adeniini, guaniini ja
tymiini. DNA:n kaksoisjuosteessa sytosiini muodostaa emasparin guaniinin
kanssa, mutta DNA:n hajotessa se voi muuttua tymiinia muistuttavaksi urasiili-
emikseksi, joka puolestaan pariutuu adeniinin kanssa ja muuttaa siten DNA:n
geneettistd koodia.

tafonomia - Prosessit ja ilmiot, jotka vaikuttavat arkeologisen loytékontekstin muo-
dostumiseen, esimerkiksi erilaisten ympéristotekijoiden tai biologisten proses-
sien vaikutus arkeologisten jidnndsten siilymiseen maaperéssa.

taksoni - Elididen ryhmi, joka sisiltdd tietylld sukulaisuustasolla olevia elisiti. Elii-
missé eri taksonitasoja ovat esimerkiksi rotu, laji, suku, heimo, lahko, luokka,
padjakso ja eldinkunta.

taksonomia - Hierarkkinen luokittelujirjestelmé. Biologiassa taksonomia luokit-
telee eliditd eri sukulaisuustasoille eli taksoneihin. Historiallisessa kielitietees-
s taksonomia luokittelee menneita kielimuotoja. Esimerkiksi kantauralin ja
nykysuomen vélille oletetaan usein erilaisia kielimuotoja, vdlikantakielig, jot-
ka ovat hierarkkisessa suhteessa toisiinsa: kantaurali > ldnsiurali > esisuomi >
kantasuomi > suomi.

tehollinen populaatiokoko - Heijastaa populaation geneettisti monimuotoisuutta
ja jalostuspohjan laajuutta. Se on numeerinen arvo, joka kuvaa tutkittavan po-
pulaation suhdetta ideaalipopulaation kokoon. Ideaalipopulaatio on yksinker-
taistettu ennustemalli, jossa yksilot pariutuvat satunnaisesti, sukupuolten osuu-
det ovat tasaiset, perheiden koko on vakio, sukupolvien vilinen limittyminen
puuttuu, ja jokaisella yksilolld on yhtéildinen lisddntymismahdollisuus. Tehollista
populaatiokokoa voidaan kayttda monimutkaisten populaatiorakenteiden yk-
sinkertaistamiseen ja muuntelun siilymisen ennustamiseen.

trisomia - Tila, jossa kromosomistossa on yhdesti kromosomista tavanomaisen kah-
den sijasta kolme kopiota. Trisomia on yleisin ihmisen kromosomistomutaatio.
Ks. myos aneuploidia.

vallitseva periytyminen - Ks. dominantti periytyminen.

X-kromosomi ja Y-kromosomi — Nisikkéiden sukupuolikromosomit. Ks. myos
kromosomi.

Y-kromosomihaploryhma - Ks. isilinja.

yhden nukleotidin polymorfismi - Ks. SNP.

ympiristd-DNA - Ks. eDNA.

aitilinja — Aidista tyttireen, tyttirentyttireen ja niin edelleen johtava periytymis-
linja. Termia kéytetdan usein myos téitd linjaa pitkin periytyvastd mitokondrio-
DNA:n muodosta, vaikka tisméllisempi termi sille olisi mitokondriobaplotyyppi
tai -haplorybmd.
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