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lhminen tuntee useimmiten lahimmat sukulaisensa: 1soisg, tyttarentytar, serkku. Mutta mita
oikeastaan on sukulaisuus? Yhteinen sukunimi? Y hteinen perima? K asvaminen samassa
perheessd? Onko sukulaisuustunteen vai tiedon asia? Mita perima kertoo sukulaisuudesta?

— Tama on juttu, jonka olisin halunnut lukea ymmartaakseni dna-sukututkimusta. K oska
sellaista kattavaa yleistaj uista ajantasalla olevaa artikkelia el ollut ainakaan millaan
osaamallani kielelld, niin se piti kirjoittaa itse. Kirjan kokoisia esityksid on sen sijaan paljon
jamonenlaisa.

Otetaanpa esimerkiksi Kasse ja Lumi Korhonen. Sukuselvitysten mukaan he ovat sukulaisia,
molemmat viidetté&toista sukupolvea Rautalammin Korhosten kantaisasta Tuomas Pekanpoika
Korhosesta lukien. Kasse on nelikymppinen toimitusjohtaja Jyvaskylasté ja Lumi viisivuotias
esikoululainen Kaliforniasta. Heidan yhteinen esi-isénsé on noin 1570 syntynyt Paavo
Lemetinpoika Korhonen (sukukirjan taulu 3). Sukupolvissa laskettuna etéisyys on 12 sukupolvea ja
gjassa 400440 vuotta. Keskimaaréinen sukupolven pituus on téasta laskien noin 33—-36 vuotta, Siis
vahan enemman kuin lagjaan aineistoon perustuva 31 vuotta.

Pieni osa perimasta séilyy likimain muuttumattomana sukupolvesta toiseen. Sen avulla voidaan
seurataisalinjaa eli i1s88, i1s4nisad, isanisanisad ja niin edelleen tuhansien, jopa kymmenien
tuhansien vuosien taakse; samoin &itilinjaa eli &tia, didinéitia jne. Suurin osa perimasta kuitenkin
muuttuu sukupolvien mukana, kun isdnéitien ja didinisien mukana tulee uutta perimaainesta ja
vanhasta 0sa jaéa satunnaisuuden takia siirtymétta jalkelaisille. 1s& ja aitilinjoja luonnehtivan
periman osuutta lukuunottamatta yhteinen perima puolittuu télla tavalla keskiméarin sukupolvessa.
Kahdentoista sukupolven jalkeen muusta kuin is& ja ditilinjoja luonnehtivasta sukulaisuudesta olisi
siten jaljellavain 0,5 ~ 0,00024 ~ 0,2 promillea. Sattumasta riippuva vaihtelu on kuitenkin suurta.

Otetaan mukaan Matilda ja Hemmi Hassinen seka Reijo Korhonen. Hemmi on Lumin kolmas
serkku. Heilld on yhteinen esi-is& Lumin isdnisandidinisi ja Hemmin didindidindidinisa, siltavahti
Jussi Korhonen s. 1874. Siis selvasti sukulaisia erilaisesta sukunimesta huolimatta. Matilda taas on
Hemmin sisko, mutta adoptoitu kaukomailta. Y htelsta periméé heilla el siten ole sen enempaa kuin
ihmislgjin jasenilla yleensak&an, mutta Suomen lain mukaan he ovat tasavertaisia sisaruksia
esimerkiksi perintbkaaressa.

Onko myos Matilda siis Lumin sukulainen samoin kuin Hemmikin? Ainakin lahisuvun mielesta on,
silléa nain sanottiin asiaa tiedustellessani: "sukulaisia mité sukulaisia, kaikki yhta lailla geeneista
piittaamatta’ ja"ei tuo adoption kautta syntyva sukulaisuus ole sen enempéa gjatuksia heréttava
kuin sukulaisuus, ystavyys muutenkaan.

Reijo on puolestaan aivan satunnainen Korhonen, Kaskisissa asuva kuusikymppinen merimies.
Onko hén Lumin sukulainen, koska hanelld on sama sukunimi? Perinteinen kirkon- ja
henkikirjoihin nojaava sukututkimus saattaisi vastata téhan, mutta todennékdisesti el vastaa, silla
Korhosia on paljon ja sukunimikin on niin vanha, etta sen alkuhistoria ulottuu kirjallisten [ahteiden



takaiseen aikaan. Dna-sukututkimus vastaisi kysymykseen paremmin, mutta se edellyttéisi testien
tekemista.

Isalinjat

Dna-sukututkimuksen perustan ymmartamiseen riittavéat hyvin nykyisen koulubiologian tiedot.
Tieto ihmisen perimésta sisaltyy kaksoiskierteisen deoksiribonukleiinihappomolekyylin
aminohappopareihin. Dna:ta on ihmisen kaikissa soluissa, jokaisen solun tuman kromosomeissa ja
muissa soluelimissa, kaikkiaan kolmisen miljardia rakenneyksikkéa. Kromosomeja on 23
vastinkromosomiparia.

V astinkromosomipareista viimeinen maaraa sukupuolen. Aidilla on tassi parissa kaksi X-
kromosomia, joten lapsi saa hanelta aina X-kromosomin. Iséll& vastinkromosomit ovat erilaiset X ja
Y. Lapsi saa ndista toisen. Jos saa X:n, lapsesta tulee tyttd, jostaas Y':n, niin lapsesta tulee poika.
Sukupuolen méaraéva geeni on Y -kromosomin lyhyemmassa haarassa. Mekanismi on herkké eika
siksi aina kaikki mene pa&sadnnén mukaan. Useimmille ihmisille tallainen biologinen sukupuolen
maaraytyminen patee kuitenkin.

Jarjestelmén herkkyydesta ja monimutkaisuudesta kertoo myos se, ettéa kromosomit
eivét pysy samanlaisina, vaan muuttuvat eli mutatoituvat satunnaisesti
pienenpienelta osalta kerrallaan. Y ksittéista muutoskohtaa nimitetdan "snipiksi”
(SNP), joka on lyhenne ilmauksesta "single nucleotide polymorphism", yhden
emaksen monimuotoisuus. Sita voitaisiin kutsua myds pistemutaatioksi, koska
kyseessa on yhden nukleiinihappoparin muutos dna-ketjussa.

Muutoksia on tapahtunut vuosituhansien aikana paljon. Arvioidaan, ettdihmisen
perimassa tapahtuu keskiméarin kaksi Y -kromosomin mutaatiota sukupolvessa
Naméa saattavat periytyd miespuolisille jalkelaisille. Periméltéan eroavia miesryhmia
eli Y-haploryhmié on siis hyvin paljon. Nyky&an (2018) tunnetaan |1&hes kuusi
miljoonaa Y -kromosomin muunnelmaa. Nimitys "haploryhma’' tulee siit4, etta
sukusolujen muodostumisessa syntyva kromosomisto on yksinkertainen eli
haploidinen, koska sukusoluissa on jakautumisen seurauksena vain toinen
vastinkromosomeista. Muiden solujen kromosomisto muodostuu
vastinkromosomipareista ja on siis kaksinkertainen eli diploidinen.

Haploryhmét voidaan jarjestda tavanomaista sukupuuta muistuttavaksi
haplosukupuuksi. Se on yksi esimerkki biologisten ominaisuuksien muuttumista
kuvaavasta evoluutiopuusta (phylogenetic tree), missi elitt esitetdan yhtaléisyyksiensa ja erojensa
mukaan jarjestettyind kokonaisuuksina. Y -dna:n haplopuun pééhaarat nimetéan kirjaimilla A-T tai
muutaman kirjaimen ryhmill&, alaryhmét kirjainten liséksi numeroilla. Puu kasvaa ja sen rakenne
muuttuu jatkuvasti sitd mukaa kuin uutta tietoa saadaan, vaikkakin pdaryhmét alkavat jo olla
vakiintuneita.




Suomalaisilla miehillayleisin rynmaon N (58 % ). N&itd ovat useimmat Korhosetkin. N-ryhméa on
itaista perua, syntynyt noin 37 000 vuotta sitten jossain I ntian suunnallatal vielékin idempana. Sita
madrittaéa kaksi mutaatiota M231 ja M 232, joiden keskindista syntyjarjestysta el tunneta. Kaikilla N-
miehilld on molemmat naista. Eurooppalaisten yleisin ryhméon |. Suomalaisilla se on toiseksi
yleisin (29 %). Se on puolestaan lantinen, syntynyt Balkanilla noin 30 000 vuotta sitten ja kiertanyt
my6hemman Lansi-Euroopan kautta Suomeen. Kaikkien haploryhmien yhteisen kantaisan, dna-
Aatamin, arvellaan elaneen 235 000 vuotta sitten, vaikka arvioiden vaihteluvali onkin suuri: 160—
300 000 vuotta

Uusi mutaatio erottaa ryhmasta uuden alaryhman, jos mutaation kantajan miespuolisia jalkelaisia
jéa eloon. Toisiaan seuraavat mutaatiot ja niidden méarittelemét haploryhmét muodostavat ketjuja,
joillaon yhteinen juuri: kanta-Aatami (Y-haploryhméa A). Ajoitukset perustuvat tietoon

keskimaarai sestd mutatoitumisnopeudesta ja paikka-arviot tietoihin alueellisista
haploryhmétihentymist&'. Téssa on kaksi epavarmuutta luovaa asiaa. Y htéélta kaikkia mutaatioita el
ole havaittu eiké valttamétta enk& koskaan havaitakaan, kun mutaation kantagjia el ole enda elossa.
Mutaatioméarista lasketut aikavéliarviot jéavét silloin liian lyhyiksi. Samoin kay, jos mutaatiota
seuraa takaisinmutaatio tasmélleen samassa dna-ketjun kohdassa. Tdll& tavalla saattaa jéada
havaitsematta useammankin perékkaisen, vastakkaisiin suuntiin tapahtuneen mutaation ketju.
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Y-haplopuun padryhmat 2018. Tassé on esitetty vain N-ryhmaan johtava linja. Muut ryhmét ovat
jakaantunet ja jatkuneet nykyaikaa kohti vastaavalla tavalla.



Paéryhmien luokittelu on varsin nuorta. Esimerkiksi haploryhma N muodostettiin vuonna 2008
yhdistamalla useampi aikaisempi ryhma. Siina luokituksessa suomalaiset kuuluivat
alahaploryhmaan Nicla?. Vuonna 2017 N-ryhmén alaryhmét nimettiin uudestaan. Tall6in Nicla
(M178) sai nykyisin kéytdssd olevan tunnuksensa N1ala®. Verkossaon edelleen paljon
materiaalia, jossa viitataan vanhempaan tunnukseen N1c.

Haplosukupuun oksien tunnistamisessa pistemutaation tunnus onkin siksi ehk& varmempi kuin itse
ryhman tunnus, jonka merkitys varmistuu vasta, kun on selvilla minka gjankohdan tiedosta on kyse.
Pistemutaatioidenkin nimedmisessa on padllekkaisyyttd, silla yritykset nimeédvét niitd oman
luokituksensa mukaan, ainakin niitg, jotka yritys on I6ytanyt ensimmaisend. Niinpéa esimerkiksi
Sotkamon Korhosten nuorempaa haaraa luonnehtivasta mutaatiosta kaytetaéan tunnuksia
N-FCG72591 jaN-Y67221°. Tilannetta helpottaa se, etté yritykset kyll& usein mainitsevat omissa
haplopuissaan myds kayttssa olevat rinnakkaiset nimet.

Aitilinjat

Aitilinjan m&arittaminen ei voi perustua sukupuolikromosomiin X, koska nainen on saanut toisen
niista aidiltéén, muttatoisen isdltéan. Vain sattumasta riippuu, kumpi periytyy tyttérelle. Onneksi
perintotekijoita on myos muualla kuin sukupuolikromosomeissa, nimittéin solun energiatuotannosta
vastaavissa soluelimissé eli mitokondrioissa. Periméainesta niissé on hyvin vahan, vajaat 17 000
emasparia kaikista kolmesta miljardista eli noin kuusi miljoonasosaa, mutta se riittda, koska se
kaikki tulee aidilta munasolun mukana. Se @ siis periydy tavalliseen tapaan eli satunnaisesti
molemmilta vanhemmilta.

Aidin mitokondriot tulevat munasolun mukana myos miehille, joten &itilinjan testi voidaan tehda
miehenkin antamasta ndytteestd. Samoin kuin sukupuolen méaraytymisessa on tassakin pieni
poikkeus, silla— vaikkakin hyvin harvoin — myo6s isan tai siis tarkemmin isandidin mitokondrio-
dna:ta saattaa poikkeuksellisesti vuotaa jalkeldiselle siittiosolun hdnndn mukana. Normaalistihan
hanta tuhoutuu valittomasti hedel méitymisen jalkeen eivétka isan mitokondriot siis siirry
jalkelédiselle. Mutatoitumismekanismikin on erilainen siind mielesss, ettéa mutaatio tapahtuu yhden
solun yhden mitokondrion dna-renkaassa ja yleistyy, jos on yleistydkseen, vasta jalkeldispolvissa.
Siirtyméavaiheessa puhutaan heteroplasmasta.

Arviot mitokondrio-dna:n mutaationopeudesta vaihtelevat hyvin paljon menetelmésté ja testatusta
ihmisryhmasta riippuen. Mitokondrio-dna on joka tapauksessa paljon vakaampi kuin Y -dna
Mutatoitumisnopeuden vaihteluvali on yksi mutaatio 15-60 sukupolvea kohti, keskimaarin yksi
mutaatio 1000 vuodessa. Tasta syysta mitokondrio-dna:sta ei voi tehda muutaman sadan vuoden
aikaa koskevia sukulaisuuspaatelmié. Suuret erot arvioissa johtuvat osaltaan myos siita, etta
vaikeina aikoina— geneettisissa pullonkauloissa — syntyneet mutaatiot elvat ole paasseet
periytymaan, vaan ovat hdvinneet syntymétta jdaneiden tai jalkeléisia jattamatta kuolleiden lasten
tal lastenlasten mukana. Kaikille ryhmille yhteinen esiéiti, dna-Eeva, on tdméan perusteella arvioiden
eléanyt 100-200 000 vuotta sitten.



Periaatteet ovat muuten samat kuin isélinjan kohdalla. Mutaatioiden kautta syntyneet
perimanmuutokset antavat mahdollisuuden ryhmitell& ihmiset haploryhmiin myds mitokondrio-
dna:n perusteella. Ryhmét nimetéan vastaavalla tavalla yksittéaisin kirjaimin A—Z tai kirjain- ja
numeroryhmin®. Y leisin ryhma suomalaisillaon H (40 %). Se on yleisin myds koko Euroopassa (44
%). Toiseksi yleisin Suomessa on U (28 %). Sitd on muualla Euroopassa hyvin vahan, mutta puolet
saamelaisista (53 %) kuuluu téhén ryhméan. Vakautensa ansiosta mitokondrio-dna on téarkeampi
antropologiassa ja biomaantieteessi kuin sukututkimuksessa

K okonaisperima

Dnakertoo perimasta paljon muutakin kuin isé&- ja
aitilinjat. Itse asiassa sukupuolikromosomeissa on
perimastéa vain kahdeksisen prosenttia, Y -kromosomissa
tastéa vajaa neljannes. Valtaosa (98 %) on siis muualla
kuin Y -kromosomissa tai mitokondrioissa. Tilannetta
monimutkaistaa se, ettd kromosomit eivét ainasiirry
jakelaisille muuttumattomina, vaan geenit saattavat
vaihtua vastinkromosomista toiseen tekijdinvaihdunnan
(crossing-over) kautta. Tapahtumasta kaytetaan myos
nimitysta uudelleenjérjestdytyminen (recombination)
Tamatarkoittaa Sit, ettd isélta ja didilta saatu
perimaaines voi sekoittua. Geenit sailyvét mutaatioita
lukuunottamatta sellaisinaan, mutta osa voi vaihtaa
paikkaa vastinkromosomista toiseen. Geenien RS
uudelleenjérjestéytyminen on harvinaisempaa miehilla— vaihdurta ¢
keskimaarin 27 geenienvaihduntaa lasta kohti — kuin 3
naisilla, joillaon keskiméérin 41 geenienvaihduntaa lasta
kohti.

Diploidinen
vastinkromosormipari

Aidits

Muun kuin is& ja aitilinjoja koskevan sukulaisuuden
selvittaminen muuttuukin néin ollen tilastolliseksi. Jakauturnisen jalkeen
Tutkitaan kuinka paljon mitokondrioiden ja muiden sulusoluihin periytyvat
kromosomien kuin Y :n sisdltdmasta perimasta el R BidiSEt Ay Bk
autosomaalisesta dna:sta on yhteista eri henkiléiden
antamissa ndytteissa. Mittayksikkna on senttimorgan
(cM). Se kuvaa kahden kohdan vélille sattuvan
geenienvaihdunnan todenndkdisyytta. Ketjun pituus on
yksi morgan, jos sen pdiden vdlille sattuu yksi
geenienvaihduntakohta

|Alta ja aidilta tuleva
autosomaalinen perima sekoittuu,
kun geenit vaihtuvat
vastinkromosomista toiseen.

Yksi senttimorgan tarkoittaa siis sellaista dna-ketjun osaa, jolle geenienvaihduntakohta sattuu yhden
prosentin todennakdisyydella. Thmisen kromosomien pituus on muutamasta kymmenesta
muutamaan sataan senttimorganiin eli muutamasta morganin kymmenyksesta muutamaan
morganiin. Pisimmissa kromosomeissa saattaa Sis tapahtua useampikin geenienvaihdunta. Kyse ei



ole ketjun todellisesta pituudesta, vaan siis ketjun pituudesta geenienvaihdunnan
todenndkdisyydel la mitattuna.

Perimaltdan samankaltaisten ihmisten eli geneettisten sukulaisten sukulaisuutta voidaan
luonnehtia yhtenevien dna-jaksojen méaralla ja pituudella. Senttimorgan sopii siten myos
sukulaisuuden mitan yksikoksi. Lukema ennustaa sukulaisuuden laheisyytta. Tayssisarusten
naytteiden valilla lukema on keskimaérin 2700 senttimorgania, vaikka vaihtelu on suurta (2200—
3400), serkuilla 900 (500-1300) ja pikkuserkuilla 200 (50-500) °. Laaja vaihteluvali johtuu
kahdesta syystd. Ensinngkdan perima ei tule tasan puoliksi kummaltakin vanhemmalta, vaan
sattumalla on suuri vaikutus siihen, kuinka suuri osa autosomaalisesta perimasté tulee kummankin
vanhemman esivanhempien linjoista. Toiseksi vanhemmilla voi yhteisen sukuhistoriansa ansiosta
olla yhteista periméa, jotatulee silloin jalkeléisille kummaltakin.

Tama nakyy erityisen selvasti savolaisissa suvuissa. Kantavaesto oli pieni. Lisaksi vaimo haettiin
usein lahelta Sukulaisavioliitot olivat tavallisiajatoivat siten yhteista periméainesta molemmilta
vanhemmilta. Kahden henkilon yhteinen sukulaisuus saattaakin juontua useista yhteisista, jopa
kymmenistd, sukulinjoista. Asianlaita on toinen Hameessé ja Varsinais-Suomessa seka varsinkin
Amerikassa, jonka vaestépohjaan sukulaisuusarviot perustuvat. Karkea sormituntumaon, etta
amerikkalaisten dna-analyyseja tekevien yritysten serkkuennusteet "1-2" (serkku tai pikkuserkku)
tal "3—4" (kaukaisemmat serkut) pitéavét kohtuullisen hyvin paikkansa Lansi-, mutta elvét [t&
Suomessa.  Ennustettu serkku saattaa paljastua sielld usein kolmanneksi tai neljanneksi serkuksi tai
kaukaisemmaksikin sukulaiseksi.

Valaiseva esimerkki on oman kokonaisperimétestini tulos. Ensimmaisena listalla oli jaon vieldkin
Ari Korhonen, yhteinen perimé 241 senttimorgania, ennuste "toinen tai kolmas serkku". Kuitenkin
Ari on Korhosten dna-sukupuun nilsiéléisessa haarassa, mika osoittaa, ettd meilla on yhteinen esi-
iS4 ehka tuhannen vuoden takana. Y hteisen periman taytyy siis tulla pd&asiassa muualta kuin
isdlinjan kautta. Sukulaisuutemme on viela tarkemmin selvittamétta Toinen esimerkki on

V agjasalmen Korhosiin kuuluva Petri Korhonen. Y hteinen esi-isdmme on Risto Rekonpoika
Korhonen (1700-1776, sukukirjan taulu 15) kuuden sukupolven takana. Kokonaisperimétesti
ndyttda meidan yhteiseksi periméksemme 183 cM ja ennustaa Petrin olevan 2.—3. serkkuni.

Kokonaisperimétesti antaa siis tietoja suuresta méarasta sukulaisia, joista monet ovat jo hyvin
kaukaisia. Se kertoo yhteisen periméan méaaran, vaikka el sukulaisuuden laatua. Essmerkiksi isalinjan
osumissani on kaksi amerikkalaista Hietapelto-nimista veljestd, joista minulla el ollut mitdan tietoa
Kokonaisperimétestin osumissa ndkyi myos heidan lapsiaan, senttimorganméérat 83-140, ennusteet
2.-5. serkku. Ennuste el ole ihan huono, silla meilla on yhteinen esi-isa kahdeksan sukupolven
pa&assa Vagjasalmen Korholassa. Sieltd muutti aivan 1700-luvun alussa sukulaisemme lisveden
toiselle puolelle Lieteenmékeen, niin kuin kerrottiin buurisotgjutussa (WT 2016 s. 8) ja seuraavassa
sukupolvessa Pyhgjérvelle. Pohjanmaalla sukunimi vaihtui useampaankin kertaan talon mukaan ja
yksi jalkel&inen muutti 1800-luvun lopulla Y hdysvaltoihin. Rautalammin Korhosten geenit kulkivat
kuitenkin pojalta pojalle ja elossa olevien mieskantaisten sukulaisten tyttérillakin on siis yhteista
perimada minun kanssani niin paljon, etta se nékyy testeissa.



Dna-analyysit

Suurin osa ihmisen periméasta saatiin analysoiduksi vuonna 2001, koko perimé vasta vuonna 2010.
Maailmalla on satoja DNA-analyyseja tekevia laboratorioita. N&istéa vain kymmenkunnan
padtoimiala on suvustaan kiinnostuneiden yksityisasiakkaiden palveleminen, useimmat
amerikkalaisia kaupallisia yrityksia. Vain muutamien maiden kansalaisten perimaéa on pyritty
selvittamaan jarjestelmallisesti, parhaana esimerkkina I slanti, missa toimiva yritys julkisti 14 000
islantilaisen periméan perustuvan tutkimuksen syksylla 2017. Suomessa kaupallisia DNA-
laboratorioita el ole, vaan esimerkiksi muinaissDNA:n méaritykset tehddan Saksassa.

Periméa tutkittaessa kohdistetaan huomio yleensa vain pieneen osaan perimaé, tiettyihin geeneihin
tal pienempiin dna-jaksoihin, joista kaytetdan nimitystéa merkkijakso eli markkeri. Kuhunkin
tarkoitukseen soveltuvien merkkijaksojen valinta on ensisijaisesti tilastollinen ongelma. On
|0ydettava sellaiset kohdat, joiden perusteella voidaan tehda luotettavasti kyseessé olevaa asiaa
koskevia paégtelmia Niinpa esimerkiksi syopatutkimuksessa kaytetddn useimmiten yhden emaksen
monimuotoisuuksia eli SNP-merkkijaksoja. Oikeusl88ketieteessa ja perinndllisyystutkimuksessa
kéytetaan taas tavallisimmin STR-merkkijaksoja. Nimi tulee englanninkielisestd ilmauksesta short
tandem repeat, mika tarkoittaa 2—6 vierekkaisen emaksen toistumista

Sukututkimuksessa kaytetdan molempia. I1sdlinjan perusanalyysi perustuu tavallissimmin 37, 67 ta
111 STR-merkkijaksoon. Jo 12 merkkijakson testi saattaa antaa karkean arvion haploryhmasta,
muttatulos on sita tarkempi, mit useampaa merkkijaksoa kaytetéan. Usein suositetaan
perusanalyysiksi 67 merkkijakson testid. Sen perusteella esimerkiksi Family Tree DNA -yritys
antaa ennusteen haploryhmastd, minun tapauksessani padryhman N, jota luonnehtii mutaatio M231.
Siind on vield mukana suomalaisten lisdksi baltteja, jakuutteja, balkanilaisia seka jopa kiinalaisia ja
vietnamilaisia

Aikaisemmin — ennen vuotta 2014 — sama yritys on voinut antaa samantasoisen testin perusteella
arvion, joka sijoittuu ylemméksi haplopuuhun, esimerkiksi ryhnmaan N1claeli nykyisessa
jarjestelméssa Nl1ala, jota luonnehtii mutaatio M178. Joskus tdmén tason tiedosta on kaytetty
nimitysta haplotyyppi, vaikka sanalla on useita muitakin merkityksid. Tulosta tarkennetaan SNP-
testeilla. Niita voi tilata erillisind tai erikokoisina yhdistelmina Lagjassa testissa, esimerkiksi
Family Tree DNA -yrityksen BigY -testissa, kdytetdan viitta sataa STR- ja tuhansia SNP-
merkkijaksoja. Tama antaa perimasta tarkan kuvan, jonka perusteella tutkittava voidaan
useimmiten sijoittaa haplosukupuun uloimmille oksille.

Tulosten vertailu

Hyodyllisinta eivét kuitenkaan ole dna-analyysin tulokset sindnsa eli yksittéisten merkkijaksojen
arvot, vaan tulostietokannat, joiden perusteella perimaa vertaillaan muiden ihmisten perimaan.
Naihin tietokantoihin sisaltyvien tietojen yhdistamiseen perustuvat edelléa kuvatut haploryhmét ja
-puut. Siksi sukulaisten [6ytymiseen tarvitaan kaikkien testeja teettdneiden myotévaikutusta. Heidan



on annettava perimé ja yhteystietonsa ainakin samankaltaisen periman omaavien ihmisten eli
[ahiosumien (match) saataville. Vain omaan kéytt6on rajatut tiedot eivat hyodyta ketdan.

Osatiedostaon julkista Sitéavoi kuka tahansa katsella’. Analyysitulokset nakyvat merkkijakso
merkkijaksolta. Naytteen antgjan nimi el ndy julkisella sivustolla, vaan vain vanhin tunnettu esi-isa,
merkkijaksoja, mutta haploryhma on varmistettu SNP-merkkijaksojen avulla. Ensimmaisesta
merkkijaksosta DY S393 kaytetadn joskus myos nimea DY S395. Se on Y -kromosomiin sisdltyva
neljan eméksen jakso, suhteellisen vakaa, mutatoituu keskiméarin kerran 1300 vuodessa
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Alkua erddn Rautalammin Korhosen perimén analyysituloksesta. Henkil© itse e ndy julkisesti, vaan
vain hanen naytteensa numero (kit number).

Joillakin yrityksilla on maittain tai suvuittain jarjestaytyneita rynmiéd. Téallainen on esimerkiksi
Family Tree DNA -yrityksen Finland DNA -projekti®. Se palvelee myts suomeksi ja sen kautta
tilatuista testeisté saa pienen alennuksen. Sielld on téa kirjoittaessani (kesdkuussa 2018) noin
kahdentoista ja puolen tuhannen ihmisen tiedot. Korhosillekin on perustettu oma dna-ryhmé’
alkusyksysta 2018.

Maallikon ei tarvitse kuitenkaan itse yritt&a tulkita dna-testin tulosta eika sijoittaa itsedan
haplosukupuuhun. Ryhmétiedon saa testituloksen mukana. Tarjolla on my6s palveluja, jotka
analysoivat tarkemmin dna-testin raakadataa ja nayttavat oman haploryhman sijainnin koko
ihmiskunnan perimékartassa. Sieltd Y -haplopuun N-haaran (M231) uloimmilta oksilta |0ytyvét
Korhosetkin.

Kaikki Korhoset eivéat kuulu N-ryhmaan, vaan esimerkiksi Sievin Korhosten haploryhméaon I1.
Tahan on ilmeinen ja tiedossa oleva selitys. Kalgjoen pitdjan Kortegéarvella oli 1600-luvun alussa
Lauri Korhosen asuttamatalo. Se autioitui 1600-luvun puolivalissa ja uudeksi asukkaaksi tuli vasta
parikymmenvuotiaana Sipi Simonpoika, s. n. 1648. Han sai talon mukaan sukunimekseen
Korhonen. Hanesté alkoi Sievin Korhosten suku, jokaon siis ollut Korhosia jo runsaat kolmesataa
vuotta, muttaei ole perimalt&in samaa kantaa muiden Korhosten kanssa. ™

Yritysten tarjoamissa palveluissa ja tekemissa testeissa on eroja. Esimerkiksi MyHeritage tekee vain
kokonaisperimétestin (Ancestry Composition), kun sen sijaan Family Tree DNA tarjoaa
kokonaisperimétestinsa (Family Finder) lisaksi eritasoisiaisdlinjatestgja (Y12, Y25, ... Y500) ja
aitilinjatestin (mt-dna). Viimeaikoina kayttoon on tullut mahdollisuus siirtda dna-tuloksia toisten
yritysten analysoitavaksi ja ohjelmistoja, joilla voidaan vertailla eri yritysten tekemien dna-



analyysien tuloksia. Siirtdmisesta on se hyoty, ettéa silloin tavoitetaan myos niité sukulaisia, jotka
ovat tilanneet testinsa toiselta yritykselta ja joiden tiedot ovat vain sen tietokannassa.

Kannattaa Siis jo ennen ensimmaisen testin tilaamista miettid, halutaanko teettéa vain
kokonaisperimétesti vai halutaanko myos seurata isé- ta ditilinjoja. Halutaanko varata mahdollisuus
jatkaa perusanalyysia pitemmalle? Onko sukutaustassa sellaisia kohtia, joihin kirkonkirjat eivét
anna vastausta? Halutaanko varmistua oikeista biologisista vanhemmista? Halutaanko [6ytéa
sellaisia sukulaisia, joita perinteinen sukututkimus ei ole tavoittanut? Halutaanko p&asta kauemmas
menneisyyteen kuin asiakirjat antavat myoten? Halutaanko muuten vain etsia kaukaisempia
sukulaisia? Tai halutaanko tietoa periytyvista sairauksistata sairauksille altistavista geeneista?

Korhosten periméa

Kun puhutaan Korhosista, niin tarkastellaan erityisesti niité sukulinjoja, joiden mukana sukunimi on
periytynyt eli isdlinjoja. Kaikkien Korhosten keskindista sukulaisuutta ei voi selvittéa arkistotietojen
perustedlla, silla sukunimemme on niin vanha, ettd sen synty sijoittuu kirjallisten l&hteiden
takaiseen atkaan. Useiden Korhos-sukujen yhteinen haploryhméaon Nlalalala?alalalalalalal
(N-CTS12908), ndiden joukossa Rautalammin Korhosetkin.

Jaakko Hakkinen™ nimitt&4 kanta-K orhoseksi mutaation CTS12908 ensimmaista kantajaa. Tahan
haploryhmaan kuuluu Rautalammin ja Sotkamon Korhosten ohella Korhosia ainakin Kuopiosta,
Nilsidstd, Nurmeksesta, Rantasalmelta ja Sulkavalta. Mutaation on arveltu syntyneen noin tuhat
vuottasitten, 95 prosentin luottamusvali 750-1300 vuotta™. Jo kanta-Korhonen on siis saattanut
olla sukunimeltéén Korhonen, sillé itdsuomalaista sukunimijarjestelméaa pidetéén noin tuhannen
vuoden ikaisend. Seuraava Rautalammin Korhosiin johtava mutaatio syntyi noin 700 vuotta sitten,
vastaava luottamusvéli 400-1050 vuotta

335453 448100 338866 435008 385147
Korh  Korh Korhonen Korhonen Korhonen
4/111) 1/67 1111 1/67 ] 5/67] Y111305
213040 Korh 581597 Ant 285247 115186 172715
Korh 331178 Korh 409205 Korhonen Korhonen Korhonen
Nilsia-ll
167 1137 ] 1725 ore7] 1167 2/67 367 4141 PP L
Rantasalmi  Kurkijoki Nurmes
661644 165833 LI | 500654 208405
Sotkamo Korhonen  Veijjalainen Rautalampi Nilsid4  Korhonen Mantymaki
1167 3/67 | 3/67 2167 1111 1/67 1111
Kuopio Paltamo
| 659200 633600

Sotkamo-Rautalampi Korhonen Mustonen Nilsid-Nurmes

3111 4/67 0/67 17111

I
639192  1150/500  1150/50? 1150/1150
Korppi Y20927 Y36762 CTS12908

- ; . . ; Kanta-
SNP-mutaatio 2Mn | 2nm | L | 21  Korhonen
STR-mutaatiot

(lukumaara)
Jaakko Hékkinen
6.4.2018
1150/1150

219830
Korhosten sukuhaarat Jaakko Hakkisen mukaan. Ryhmi& luonnehtivat nykyiset pai kannimet
viittaavat paikkakuntiin, joissa naytteidenantajan vanhin tunnettu esi-isa on asunut. Sukunimien
ylépuolella olevat luvut ovat dna-néytteiden tunnusnumeroita (kit numbers).
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Noin 1900 vuotta sitten kanta-Korhoseen johtavasta linjasta on eronnut ryhma, johon kuuluvien
Korhosten esi-isia on asunut Mikkelin seudulla, ja noin 2200 vuotta sitten toinen haara, johon
kuuluvia Korhosia on monella suunnalla Savossa ja Pohjanmaalla: Nilsiassg, Virroilla, Utgjérvella
jaKauhgjoella (kuva). Ihmetysta heréttdd, miten ndma sukulaiset ovat saaneet saman sukunimen,
kun sukunimemme tuskin on 2000 vuoden ik&inen ja kun taman jalkimmaisen, savolaiseksi
haaraksi kutsutun ryhman arvellaan tulleen Suomeen meren yli Virosta™ ja meidan karjalaisen
ryhmémme Karjalan kannaksen kautta'®.

Nimityksia "karjalainen haara' ja"savolainen haara' el nykyaan kéyta enda edes haarojen
alkuperdinen nimedj&, muttaniiden kaytto e ole aivan perusteetonta, koska karjalainen haara on
silla tavalla itéisempi, ettéd seka Suomi- ettd KarjalaaDNA-projektiin liittyneistéd ihmisista kuuluu
karjalaiseen haaraan enemman itdsuomalaisia kuin léansisuomalaisia ja vastaavasti savolaiseen
haaraan enemman |ansisuomalaisia kuin itasuomalaisia®®.

Virrat

savolainen
Utajarvi

N-Z1933 Nilsia
N-BY36561

Mikkeli

Rautalampi

karjalainen

N-Y21583 [ Kuopio
Rantasalmi

Sotkamo
Nurmes, Juuka

Rautavaara

Korhosten Y-dna-linjoja Martti Korhosen mukaan. Tarkempia kaavioita on tekijan omalla
kotisivulla™.

Korhosten periméa on kartoitettu tarkimmin sotkamolaisten osalta. Rautalammin Korhosistaon
toistaiseksi vain muutamia naytteita: Ilkka Korhonen, joka on Sonkarinsaaren haaraa, seka Petri ja
Hannu Korhonen seka edella jo mainitut Hietapellot, jotkaovat kaikki vagjasalmelaisia. Hannun ja
Petrin yhteinen esi-isd on Risto Rekonpoika Korhonen (1700-1776, sukukirjan taulu 15) kuuden
sukupolven p&dss, geneettinen etaisyys 2/67, mika tarkoittaa sitd, ettéa 67 merkkijakson testissa
vain kahden merkkijakson arvot eroavat toisistaan.

Hannun ja llkan yhteinen esi-isa on jutun alussa mainittu Paavo Lemetinpoika Korhonen (1570—
1639, sukukirjan taulu 3) kymmenen sukupolven paéssa, geneettinen etdisyys 7/67. Hannun
haploryhma on Y 21582, joka on ryhman CTS12908 alaryhman Y 21583 alaryhma (kuva). Petri
kuuluisi luultavasti samaan ryhmaan, mutta kun hénesta ei ole tehty yhta tarkkaa analyysig, niin
nykyinen arvio on CTS12908. |lkasta ja Hietapelloista ei ole tehty muuta kuin 67 merkkijakson
testi, mink& mukaan heidan haploryhméennusteensa ovat N-M178 ja N-M231. Alkuperéisen jutun
kirjoittamisen jalkeen on saatu BigY -tulokset Hugo Hietapelto senioristaja Mauri
Knuutilasta, molemmat Rautalammin K orhosten vaaj asalmelaista paghaaraa..
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Haplopuu voi viela haarautua . s

Rautalammin Korhostenkin osalta ) o

monellatavalla, silla esimerkiksi

Y 21582:n jalkeen on tapahtunut 11 v21581 () ) BY174127

mutaatiota, joita ei ole havaittu @) togosr )

toistaiseksi kuin Hannun néytteesta eika | et O BY188927

siis nimetty viela Mutaatio nimetdanja ~ Y21582 O i

uusi oksa geenisukupuuhun syntyy vasta,

kun 16ytyy mutaation toinenkin kantaja. Y Q © 735003
o @) 4)

Y 21583:n jalkeen syntyneista Y21583 (D

mutaatioista on nimetty Sotkamon

Korhosten ryhmaa méarittava Y 21581. cTS12008 )

Se on syntynyt noin 600 vuotta sitten. (3)

Sotkamon ja Rautalammin Korhosten

isdlinjat ovat eronneet toisistaan siis

1400-luvulla. Geneettinen etéisyys €li

mutaatioerojen maara Hannun ja

joidenkin sotkamolaisten vélilla ei ole

Pian vuoden 2019 sukulehden ilmestymisen jélkeen
valmistui Mauri Knuutilan BigY-tulos. Sen
seurauksena Rautalammin Korhoset saivat oman
haploryhméan BY174127. Mauri on Hannun ja Hugo
kuitenkaan sen suurempi kuin Hannun ~ Hi€tapellon tapaan Vaajasalmen padhaaraa.
jallkan valillatai Hannun ja Maurin alahaarasta kertoi Esko Kalliokangas
Hietapeltojen valilla eli 7/67. Wanha Tuomas -lehdessa 2006 s. 14-16.

Mit& sitten tulee jutun alun kysymyksiin sukulaisuudesta, niin geenisukututkimuksen anti on
kahtalainen. Y htéélta se avulla voidaan varmistaa muista lahteista saatuja sukulaisuustietoja ja etsia
tuntemattomia esivanhempia. Voidaan myos seurata isé ja ditilinjoja kirjallisten I&hteiden antamia
tietoja kauemmaksi. Y ksittaisten henkildiden nimid el silloin tietenk&én saada eika muitakaan
henkilGtietoja, mutta esmerkiksi se selviag, mista pain ja sunnilleen milloin esivanhempien suku
on tullut Suomeen.

Toisaalta muiden esivanhempien kuin suoran is&- tai aitilinjan jaljet nédkyvét kokonaisperimassi. Jos
pienetkin samanlaisten perint6tekijoiden hippuset hippuset otetaan huomioon, niin yhtakkia voi
saada satoja, tuhansia, jopa kymmenia tuhansia geneettisia sukulaisia, osumia (matches). Heista
useimmat ovat tosin niin kaukaisia, etta sukulaisuuden jaljittdminen muilla keinoin on ty6lastd,
monesti jopa mahdotonta. Suomessa on paljon sukuja, joiden perimassa on jalkia ruotsalaisista,
saksalaisista, englantilaisista ja monista muista. Voi siella ndkya merkkeja kaukaisemmistakin
ihmisryhmistg, esimerkiksi Afrikastatali Aasiasta. Oma perimani on poikkeuksellisesti
sataprosenttisesti suomalainen.

Suuret kiitokset jutun syntymisesta kuuluvat Mikkelin Martti Korhoselle, jolta olen saanut paljon
neuvoja ja asatietoja, seka Lahden seudun sukututkijoiden dna-illoille, jotka ovat avanneet silméani
huomaamaan, miten laajaa geneettinen sukututkimus nykyisella8n on seké taloudel lisesti etta
harrastajamaarien puolesta.
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The Journey of Y our Past | National Geographic (video) osoitteessa
https://mwww.youtube.com/watch?v=RGtaq3PiloU

N1C1 Y-DNA Project osoitteessa https://www.familytreedna.com/groups/n-1c-1/about/background
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Y-DNA Haplogrou N and its Subclades — 2018 osoittel ssa https://isogg.org/tree/| SOGG_HapgrpN.html tai
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viitattu 25.6.2018.

Tassa yhteydessé NCG viittaa amerikkalai seen yritykseen Full Genomes Corporation

Haplogroup U5 (mtDNA) sivulla https://mwww.eupedia.com/europe/Haplogroup_US5_mtDNA.shtml tai
PhyloTree.org - mDNA tree Build 17 (18 Feb 2016) osoitteessa http://www.phylotree.org/tree/index.htm,
viitattu 25.6.2018.
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The Shared cM Project 3.0 tool v4 osoitteessa https.//dnapainter.com/tool s/sharedcmv4, viitattu 25.6.2018.
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