Sukulaisuutta setviméissi
Hannu Korhonen, Orimattila Versio2 11.4.2018

Ihminen tuntee useimmiten lihimmiit sukulaisensa: isoisd, tyttirentytir, serkku. Mutta mita
oikeastaan on sukulaisuus? Yhteinen sukunimi? Yhteinen perimi? Kasvaminen samassa
perheessi? Onko sukulaisuus tunteen vai tiedon asia? Mitéi perimi kertoo sukulaisuudesta?

Otetaanpa esimerkiksi Kasse ja Lumi Korhonen. Sukuselvitysten mukaan he ovat sukulaisia,
molemmat viidettitoista sukupolvea Rautalammin Korhosten kantaisidstd Tuomas Pekanpoika
Korhosesta lukien. Kasse on nelikymppinen toimitusjohtaja Laukaasta ja Lumi viisivuotias
esikoululainen Kaliforniasta. Heidén yhteinen esi-isdnséd on noin 1570 syntynyt Paavo
Lemetinpoika Korhonen (sukukirjan taulu 3). Sukupolvissa laskettuna etédisyys on 12 sukupolvea ja
ajassa 400—440 vuotta. Keskimédridinen sukupolven pituus on téstd laskien noin 33—-36 vuotta, siis
vihin enemmiin kuin laajaan aineistoon perustuva keskiméérédinen 31 vuotta.

Pieni osa perimistd sdilyy likimain muuttumattomana sukupolvesta toiseen. Sen avulla voidaan
isdlinjaa eli isdd, isdnisdd, isdnisdnisdd ja niin edelleen seurata tuhansien, jopa kymmenien tuhansien
vuosien taakse; samoin ditilinjan periméd eli ditid, didinditid jne. Suurin osa yhteisestd periméista
ohenee kuitenkin sukupolvien ja vuosisatojen kuluessa, kun aina uusien sukupolvien mukana tulee
uutta perimiainesta sekd isdndidin ettd didin puolelta. Keskimiirin yhteinen perimd, isd- ja
ditilinjoja luonnehtivan perimén osuutta siis lukuunottamatta, puolittuu télld tavalla aina
sukupolvessa. Niin ollen kahdentoista sukupolven jdlkeen muusta kuin isd- ja ditilinjoja
luonnehtivasta sukulaisuudesta olisi jiljelld vain 0,512 ~ 0,00024 = 0,2 promillea. Sattumasta
riippuva vaihtelu on kuitenkin suurta ja yhteistd periméd voi tulla my6s didinpuoleisista
sukulinjoista.

Otetaan mukaan Matilda ja Hemmi Hassinen sekéd Reijo Korhonen. Hemmi on Lumin kolmas
serkku. Heilld on yhteinen esi-isd, Lumin isdnisdniidinisid ja Hemmin didindidindidinisi, siltavahti
Jussi Korhonen s. 1874. Siis selvisti sukulaisia erilaisesta sukunimestd huolimatta. Matilda taas on
Hemmin sisko, mutta adoptoitu kaukomailta. Heilld ei ole yhteistd perimédé kuin hyvin kaukana
menneisyydessd, mutta Suomen lain mukaan he ovat tasavertaisia sisaruksia esimerkiksi
perintokaaressa.

Onko myos Matilda siis Lumin sukulainen samoin kuin Hemmikin? Ainakin lihisuvun mielesti on,
silld ndin sanottiin asiaa tiedustellessani: "sukulaisia miti sukulaisia, kaikki yhté lailla geeneistd
piittaamatta” ja "ei tuo adoption kautta syntyvd sukulaisuus ole sen enempé@i ajatuksia herittiavi
kuin sukulaisuus, ystdvyys muutenkaan".

Reijo on puolestaan aivan satunnainen Korhonen, Kaskisissa asuva kuusikymppinen merimies.
Onko hdn Lumin sukulainen, koska hinelld on sama sukunimi? Perinteinen kirkon- ja
henkikirjoihin nojaava sukututkimus saattaisi vastata tihdn, mutta todennikoisesti ei, silld Korhosia
on paljon ja sukunimikin on niin vanha, ettid sen alkuhistoria ulottuu kirjallisten ldhteiden takaiseen
aikaan. DN A-sukututkimus vastaisi kysymykseen paremmin, mutta se edellyttdisi testien tekemist.



Isilinjat

DNA-sukututkimuksen perustan ymmirtdmiseen riittdvit hyvin nykyiset koulubiologian tiedot.
Tieto ihmisen perimistd sisiltyy kaksoiskierteisen deoksiribonukleiinihappomolekyylin
aminohappopareihin. DNA:ta on ihmisen kaikissa soluissa, jokaisen solun tuman kromosomeissa ja
muissa soluelimissé, kaikkiaan kolmisen miljardia rakenneyksikkod. Kromosomeja on 23
vastinkromosomiparia. Sukusoluissa on niistd vain toinen, joten lapsi saa toisen vastinkromosomin
iséltddn ja toisen didiltdén.

Vastinkromosomipareista viimeinen méirdi sukupuolen. Aidilli on tissi parissa kaksi X-
kromosomia, joten lapsi saa héneltd aina X-kromosomin. Isilld vastinkromosomit ovat erilaiset X ja
Y. Lapsi saa ndisti toisen. Jos saa X:n, lapsesta tulee tyttd, jos taas Y:n, niin lapsesta tulee poika.
Sukupuolen médriddva geeni on Y-kromosomin lyhyemmaéssi haarassa. Mekanismi on herkkd eiki
siksi aina kaikki mene paidsdanndn mukaan. Useimmille ihmisille timi biologinen sukupuolen
médrdytyminen pétee kuitenkin.

Jarjestelmin herkkyydesti ja monimutkaisuudesta kertoo myds se, ettd Y-
kromosomi ei pysy samanlaisena, vaan se muuttuu satunnaisesti pienenpienelti
osalta kerrallaan. Ndmé erot mahdollistavat isdn tunnistamisen. Yksittdista
muutoskohtaa nimitetdéin SNP:ksi, joka on lyhenne ilmauksesta "single nucleotide
polymorphism", yhden emidksen monimuotoisuus. Sitd voitaisiin kutsua myos
pistemutaatioksi, koska kyseessid on yhden aminoryhmén muutos DNA-ketjussa.

Muutoksia on tapahtunut vuosituhansien aikana paljon, sillid arvioidaan, ettd ihmisen
periméssi tapahtuu keskiméérin kaksi Y-kromosomin mutaatiota sukupolvessa.
Nami periytyvit miespuolisille jilkeldisille. Perimiltdén eroavia miesryhmii eli Y-
haploryhmii on siis hyvin paljon. Nykyéén (2018) tunnetaan ldhes kuusi miljoonaa
Y-kromosomin muunnelmaa. Nimitys "haploryhméd" tulee siitd, ettd sukusolujen
muodostumisessa syntyvi kromosomisto on yksinkertainen eli haploidinen, koska
sukusoluissa on vain toinen vastinkromosomeista. Muiden solujen kromosomisto
muodostuu vastinkromosomipareista ja on siis kaksinkertainen eli diploidinen.

Haploryhmiit voidaan jérjestdd tavanomaista sukupuuta muistuttavaksi
haplosukupuuksi. Se on yksi esimerkki biologisten ominaisuuksien muuttumista
kuvaavasta evoluutiopuusta (phylogenetic tree), missd ryhmiit esitetddn

yhtéldisyyksiensd ja erojensa mukaan jirjestettyind kokonaisuuksina. Y-DNA:n haploryhmét
nimetéddn kirjaimilla A-T. Suomalaisilla yleisin ryhmé on N (58 % ), tarkemmin Nlc. Niiti ovat
Korhosetkin. Toiseksi yleisin on I (29 %). N-ryhmi on itdistid perua, syntynyt arkeologisista
kaivauksista saatujen muinais-DNA-néytteiden mukaan 35-40 000 vuotta sitten Kaakkois- Aasiassa.
I-ryhmi on puolestaan lidntinen, syntynyt Balkanilla noin 30 000 vuotta sitten ja kiertdnyt
myOhemmain Lénsi-Euroopan kautta Suomeen. Kaikkien ihmisten yhteisen kantaisdn, DNA-
Aatamin, arvellaan eldneen Afrikassa 60—-90 000 vuotta sitten.



Aitilinjat

Aitilinjan mérittiminen ei voi perustua sukupuolikromosomiin X, koska nainen on saanut toisen
niistd didiltddn, mutta toisen isdltddn. Vain sattumasta riippuu, kumpi periytyy tyttédrelle. Onneksi
perintotekijoitd on myods muualla kuin sukupuolikromosomeissa, nimittidin solun energiatuotannosta
vastaavissa soluelimissi eli mitokondrioissa. Perimédainesta niissd on hyvin vihén, vajaat 17 000
emisparia kaikista kolmesta miljardista eli noin kuusi miljoonasosaa, mutta se riittdd, koska se
kaikki tulee didiltd munasolun mukana. Se ei siis periydy tavalliseen tapaan eli satunnaisesti
molemmilta vanhemmilta.

Aidin mitokondriot tulevat munasolun mukana my6s miehille, joten iitilinjan testi voidaan tehdi
miehenkin antamasta DNA-néytteestd. Samoin kuin sukupuolen méédrdytymisessi on tédssikin pieni
poikkeus, silld — vaikkakin hyvin harvoin — myds isén tai siis tarkemmin isé@nédidin mitokondrio-
DNA:ta saattaa poikkeuksellisesti vuotaa jilkeldiselle siittiosolun hdnndn mukana. Normaalistihan
héntéd tuhoutuu vilittomésti hedelmditymisen jilkeen eivitki isdn mitokondriot siis siirry
jalkeldiselle. Mekanismikin on erilainen siind mielessd, ettd mutaatio tapahtuu yhden solun yhden
mitokondrion DN A-renkaassa ja yleistyy, jos on yleistydkseen, vasta jilkeldispolvissa.
Siirtymévaiheessa puhutaan heteroplasmasta.

Arviot mitokondrio-DNA:n mutaationopeudesta vaihtelevat hyvin paljon menetelmésté ja testatusta
thmisryhmésté riippuen. Mt-DNA on joka tapauksessa paljon vakaampi kuin Y-DNA.
Mutatoitumisnopeuden vaihteluvili on yksi mutaatio 15-60 sukupolvea kohti, keskimédrin yksi
mutaatio 1000 vuodessa. Téstd syystd mitokondrio-DNA:sta ei voi tehdd muutaman sadan vuoden
aikaa koskevia sukulaisuuspéitelmid. Suuret erot arvioissa johtuvat osaltaan myos siiti, ettd
vaikeina aikoina, geneettisissd pullonkauloissa, syntyneet mutaatiot eivét ole pidsseet periytymédn,
vaan ovat hdvinneet jilkeldisid jattdmattd kuolleiden lasten tai lastenlasten mukana. Kaikille
ryhmille yhteinen esiditi, DNA-Eeva, on tdmén perusteella arvioiden eldnyt 100-200 000 vuotta
sitten Afrikassa.

Periaatteet ovat muuten samat kuin isédlinjan kohdalla. Mutaatioiden kautta syntyneet
perimdnmuutokset antavat mahdollisuuden ryhmitelld ihmiset myds mitokondrio-DNA:n perustella
haploryhmiin. Ryhmit nimetédédn vastaavalla tavalla kirjaimin: A, B, C, CZ, D, E, F, G, H, HV, 1, J,
pre-JT,JT, K, LO, L1, L2, L3, L4, L5, L6, M, N, P, Q,R, R0, S, T, U, V, W, X, Y ja Z. Yleisin
ryhmé suomalaisilla on H (40 %). Se on yleisin my0ds koko Euroopassa (44 %). Toiseksi yleisin
Suomessa on U (28 %). Sitd on muualla Euroopassa hyvin vihédn, mutta yli puolet saamelaisista
kuuluu tdhdn ryhméin (53 %). Vakautensa ansiosta mitokondrio-DNA on tidrkedmpi
antropologiassa ja biomaantieteessi kuin sukututkimuksessa.



Geneettinen sukulaisuus

DNA kertoo perimistéd paljon muutakin kuin isé- ja
ditilinjat. Itse asiassa sukupuolikromosomeissa on
perimistd vain kahdeksisen prosenttia, Y-kromosomissa
tdstd vajaa neljannes. Suurin osa on siis muissa
kromosomeissa. Tilannetta monimutkaistaa se, etti
kromosomit eivit aina siirry jilkeldisille
muuttumattomina, vaan geenit saattavat vaihtua
vastinkromosomista toiseen tekijdinvaihdunnan (crossing-
over) kautta. Tapahtumasta kdytetddn myods nimitysta
uudelleenjirjestiytyminen (recombination) Taméi
tarkoittaa sitd, ettd isdltd ja didiltd saatu perimdaines voi
sekoittua. Geenit sdilyvit mutaatioita lukuunottamatta
sellaisinaan, mutta osa voi siis vaihtaa paikkaa
vastinkromosomista toiseen. Geenien
uudelleenjirjestiytyminen on harvinaisempaa miehilld —
keskimiirin 27 geenienvaihduntaa lasta kohti — kuin
naisilla, joilla on keskimédrin 41 geenienvaihduntaa lasta
kohti.

Muun kuin isé- ja ditilinjoja koskevan sukulaisuuden
selvittiminen muuttuukin néin ollen tilastolliseksi.
Tutkitaan kuinka paljon muiden kuin
sukupuolikromosomien sisdltdméstd perimésté eli
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Jakauturmisen jalkeen
sukusoluihin periyvtywat
haploidiset kromosomit

autosomaalisesta DNA:sta on yhteistd eri henkiloiden antamissa néytteissd. Mittayksikkond
kéytetddn senttimorgania (cM), joka kuvaa kahden kohdan vilille sattuvan geenienvaihdunnan
todennikoisyyttd. Ketjun pituus on yksi morgan, jos pdiden vilille sattuu yksi

geenienvaihduntakohta.

Yksi senttimorgan tarkoittaa siis sellaista DN A-ketjua, jolle geenienvaihduntakohta sattuu yhden
prosentin todennidkdisyydelld. Ihmisen kromosomien pituus on muutamasta kymmenesti
muutamaan sataan senttimorganiin eli muutamasta morganin kymmenyksestd muutamaan
morganiin. Pisimmissd kromosomeissa saattaa siis tapahtua useampikin geenienvaihdunta. Kyse ei
ole ketjun todellisesta pituudesta, vaan siis ketjun pituudesta todennikoisyydelld mitattuna.

Perimiltddn samankaltaisten ihmisten eli geneettisten sukulaisten sukulaisuutta voidaan luonnehtia
yhtenevien DNA-jaksojen pituudella. Senttimorgan sopii siten myds sukulaisuuden mitan
yksikoksi. Lukema ennustaa siis sukulaisuuden liheisyyttd. Tdyssisarusten niytteiden vililld

lukema on keskiméirin 2700 senttimorgania, vaikka vaihtelu on suurta (2200-3400), serkuilla 900
(500-1300) ja pikkuserkuilla 200 (50-500). Laaja vaihteluvili johtuu kahdesta syysti. Ensinnikin
perimd ei tule puoliksi kummaltakin vanhemmalta, vaan sattumalla on suuri vaikutus sithen, kuinka
suuri osa autosomaalisesta perimisti tulee kummankin vanhemman esivanhempien linjoista.



Toiseksi vanhemmilla voi yhteisen sukuhistoriansa ansiosta olla yhteistd perimii, jota tulee silloin
jalkeldisille kummaltakin.

Tamai nékyy erityisen selvisti savolaisissa suvuissa. Kantaviesto oli pieni. Liséksi vaimo on usein
haettu ldheltd. Sukulaisavioliitot ovat olleet tavallisia ja tuoneet mukanaan yhteistid perimédainesta
molemmilta vanhemmilta. Kahden henkilon yhteinen sukulaisuus saattaa siten juontua useista
yhteisistd, jopa kymmenisté, sukulinjoista. Asianlaita on toinen Himeessi ja Varsinais-Suomessa
sekd varsinkin Amerikassa, jonka védestopohjaan sukulaisuusarviot perustuvat. Karkea
sormituntuma on, ettd amerikkalaisten DNA-analyyseja tekevien yritysten serkkuennusteet "1-2"
(serkku tai pikkuserkku) tai "3—4" (kaukaisemmat serkut) pitdvit kohtuullisen hyvin paikkansa
Linsi-, mutta eivét Itd-Suomessa. Ennustettu serkku saattaa paljastua sielld usein kolmanneksi tai
neljdnneksi serkuksi tai kaukaisemmaksikin sukulaiseksi.

Korhosten perima

Kun puhutaan Korhosista, niin tarkastellaan sitd sukulinjaa, jonka mukana sukunimi on periytynyt
eli isédlinjaa. Korhoset kuuluvat haploryhméén N1cl. Tdmin synty on niin kaukana ajassa, etté se ei
koske Korhosia eiki pelkistidin suomalaisiakaan, vaan heiddn hyvin kaukaisia esi-isidin.
Haplosukupuun oksat voidaan nimeti periytymistd osoittavilla nimilld, esimerkiksi
Nlclalala2alala, tai pistemutaatioiden tunnuksilla, esimerkiksi Z1927. Mairityksissi havaitut
uudet mutaatiot tuottavat puuhun uusia oksia. My6s puun rakenne voi muuttua uusien 10ydosten
takia.

Korhosiin johtava haplosukupuun — Vimat
haaraa luonnehti mutaatio Z1933. Se savolainen L
. . . . Utajarvi
jakaantui noin 2200 vuotta sitten
kahteen haaraan, joita nimitetiin 21933 Nilsia]
savolaiseksi ja karjalaiseksi.. Mikkeli
Savolaisessa ryhmissd ovat muiden

.. Rautalampi
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Kauhajoen, Virtain ja Joroisten — Kuopio
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kahtia vajaat 2000 vuotta sitten —————— Sotkamo
mikkelildiseen ja yldsavolaiseen Nurmes, Juuka
haaraan. Viimeksi mainittuun kuuluvat L Rautavaara

Rantasalmen, Rautalammin, Kuopion, Rautavaaran, Nurmeksen, Sotkamon ja Liperin Korhoset.

Nami kolme, siis savolainen ja kaksi karjalaista ryhmii, muodostavat Korhosia laajalti selvitelleen
mikkelildisen Martti Korhosen mukaan Korhosten kolme geneettistd piddhaaraa.
Polveutumiskaavion haarojen miiri ei kuvaa yksittdisten Korhosten tai edes Korhos-sukujen
lukumaérid, vaan riippuu siitd, ketkd geneettiset sukulaisemme ovat teettineet DNA-analyyseja. On
vield useita Korhos-ryhmii, joiden perimédi on analysoitu niin vdhin tai ei ollenkaan, jotta heidét



olisi voitu liittdd haplosukupuuhun. Miti useampia analyyseji tehddin, sitd tarkemmaksi kisitys

Korhosten perimisti kiy.

Karjalaisessa haarassa olevien
Sotkamon, Rautalammin ja
muutamien muiden Savon
Korhosten esi-isédlinjaa linjaa
luonnehtii pistemutaatio (SNP)
CTS12908. Heidén yhteinen esi-
isdnsd on 950 vuoden pédssi eli
siis niilld tienoilla, joilla
itdsuomalainen
sukunimijirjestelmé syntyi. On
siis mahdollista, ettd my6s nimi
on periytynyt geenien mukana
noilta ajoilta asti. Edelld
mainittujen lisdksi Korhosia on
my0s savolaisessa haarassa.
Kun néiden haarojen yhteinen
esi-isd on 2000 vuoden takana,
jad arvailun varaan, miten
savolaisen haaran Korhoset ovat
sukunimensi saaneet.
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Sukunimijirjestelméd ei nimittdin pidetd niin vanhana, ettd nimi olisi voinut periytyéd yhteisen esi-
isén ajoilta, vaikkakin joissain verkkokeskusteluissa on pohdiskeltu sitd mahdollisuutta, ettd
vanhimmat suomalaiset nimet olisivat perdisin kristinuskontuloa edeltdvilti ajalta. Olisivatko
periméltidin jo eronneet ryhmit asuneet vield tuhat vuotta sitten niin ldhelld toisiaan jossain
Karjalan kannaksella, ettd yhteinen klaanihenki olisi saanut ottamaan saman sukunimen. Ryhmia
luonnehtivat nykyiset paikannimet eivit suinkaan ole missidin tekemisisséd niiden paikkojen kanssa,
joissa esi-isdt asuivat sukuhaarojen jakaantuessa. Ne ovat paikkakuntia, joissa Korhosia on asunut
viimeksi kuluneina vuosisatoina edes muutaman sukupolven ajan.

DNA -analyysit

Suurin osa ithmisen perimésté saatiin analysoiduksi vuonna 2001, koko perimi vasta vuonna 2010.
Maailmalla on satoja DN A-analyyseji tekevid laboratorioita. Ndistid vain puolen tusinan
péitoimiala on suvustaan kiinnostuneiden yksityisasiakkaiden palveleminen, kaikki amerikkalaisia
kaupallisia yrityksid. Vain muutamien maiden kansalaisten periméé on pyritty selvittiméiin
jarjestelméllisesti, parhaana esimerkkind Islanti, missd toimiva yritys julkisti 14 000 islantilaisen
perimiin perustuvan tutkimuksen syksylld 2017. Suomessa DN A-laboratorioita ei ole, vaan
esimerkiksi muinais-DNA:n méiritykset tehddidn Saksassa. Néihin perustuu tieto thmiskunnan
kehittymisesti ja haploryhmien levidmisestd Afrikasta muualle maapallolle.



Perimia tutkittaessa kohdistetaan huomio yleensi vain pieneen osaan perimii, tiettyihin geeneihin
tai muihin DNA-jaksoihin, ns. markkereihin. Kuhunkin tarkoitukseen soveltuvien markkereiden
valinta on ensisijaisesti tilastollinen ongelma. On 16ydettédvi sellaiset kohdat, joiden perusteella
voidaan tehdd kyseessd olevaa asiaa koskevia paitelmid luotettavasti. Niinpd esimerkiksi
syopatutkimuksessa kdytetdin markkereina usein yhden emiksen monimuotoisuuksia eli SNP-
kohtia. Oikeusléddketieteessd ja perinnollisyystutkimuksessa kdytetédédn taas tavallisimmin STR-
markkereita. Nimi tulee englanninkielisestd ilmauksesta short tandem repeat, miki tarkoittaa 2—6
vierekkiisen emiksen muuntelua. Perushaploryhmai saattaa selvitd jo 12 markkerista, mutta tulos
tarkentuu ja varmistuu markkerien miirin lisdintyessd. Tavallisimmin isdlinjan perusanalyyseissi
kiytetddn nykyisin 67:44 tai 111:ta markkeria. Sukututkimustarkoituksiin saatetaan kayttdi jopa yli
neljdd sataa markkeria.

Isd- ja ditilinjojen selvittimiseen kiytetdédn sekd yhden ettd useamman aminoryhmén muuntelua eli
sekd SNP- ettd STR-markkereita. Hyodyllisintd eivit kuitenkaan ole DNA-analyysin tulokset
sindnsi eli yksittdisten markkerien arvot, vaan tulostietokannat, joiden perusteella perimii
vertaillaan muiden ihmisten perimédin. Néihin tietokantoihin siséltyvien tietojen yhdistimiseen
perustuvat edelld kuvatut haploryhmiit ja -sukupuut sekéd sukulaisuusennusteet. Sen sijaan
sukulaisten 10ytymiseen tarvitaan testin teettdneiden myotdvaikutusta. Hinen on annettava periméa-
ja yhteystietonsa ainakin samankaltaisen perimin omaavien eli 1dhiosumien (match) saataville. Vain
omaan kidyttoon rajatut tiedot eivit hydodytd muita sukututkijoita.

Osa tiedosta on julkista. Sitd voi kuka tahansa katsella*. Analyysitulokset nidkyvit markkeri
markkerilta. Ndytteen antajan nimi ei ndy julkisella sivustolla, vaan vain vanhin tunnettu esi-isd, jos
testin teettdjd on sen merkinnyt tietokantaan. Tédssd markkerit ovat STR-markkereita, mutta
haploryhma on varmistettu myos SNP-markkereiden avulla. Ensimméisestd markkerista DY S393
kiytetddn joskus myos nimed DYS395. Se on Y-kromosomiin sisiltyvé neljdn eméksen jakso,
suhteellisen vakaa, mutatoituu keskimairin kerran 1300 vuodessa.
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Alkua Tuomas Pekanpoika Korhosen erddn jdlkeldisen perimdn analyysituloksesta. Henkilo itse ei
ndy julkisesti, vaan vain hédnen néytteensd numero (kit number).

Perustesteilld saadaan selville karkea arvio haploryhmisti eli paastidén haplopuun haaran tyveen.
Jatkotestilld, esimerkiksi Family Tree DNA -yrityksen testilld BigY, kartoitetaan Y-kromosomi
kokonaan. Tilloin tulevat esiin kaikki SNP-mutaatiot. Niiden perusteella tutkittava henkild voidaan
sijoittaa haplosukupuun oksille. Uusia mutaatioita 10ytyy koko ajan. Silld tavalla haplosukupuu
laajenee. Kiytdnnossd uusi oksa lisdtidin haplosukupuuhun, kun sama mutaatio on havaittu kahden
henkilon periméssa.



Joillakin yrityksilld on maittain tai suvuittain jirjestdytyneitd ryhmid. Tdllainen on esimerkiksi
Family Tree DNA -yrityksen Finland DNA -projekti. Se palvelee myos suomeksi. Sielld on télld
hetkelld (maaliskuussa 2018) noin 8000 suomalaista ja useita tuhansia muista maista, ndistd suuri
osa Yhdysvalloista. Viimeaikoina kdyttoon on tullut mahdollisuus siirtdd DNA-tuloksia toisen
yrityksen analysoitavaksi ja ohjelmistoja, joilla voidaan vertailla eri yritysten tekemien DNA-
analyysien tuloksia.

Maallikon ei tarvitse itse yrittdd tulkita DN A-testin tulosta eiki sijoittaa itseddn haplosukupuuhun,
Testituloksen mukana tulee tieto haploryhmésti. Tarjolla on my6s palveluja, jotka analysoivat
tarkemmin DN A-testin raakadataa ja ndyttdvdt oman haploryhmén sijainnin koko ithmiskunnan
perimékartassa. Sieltd Y-haplopuun N-haaran viimeisiltd, uloimmilta oksilta 16ytyy Korhostenkin
ryhméd N-CTS12908. Myos mitokondrio-DNA-tuloksista on saatavissa vastaava sukupuu.**

Tité kirjoitettaessa huhtikuun alussa 2018 ei ole selvéd kuvaa siitd, miten suomalaiset voivat teettdd
DNA-sukututkimuksia tulevaisuudessa. Jo maaliskuussa ainakin yksi amerikkalainen yritys,
FullGenomes, ilmoitti, ettd se ei ota endd vastaan tilauksia Euroopasta tulossa olevan
eurooppalaisen tietosuoja-asetuksen tuottaman rangaistussakkouhan pelossa. Muut
amerikkalaisyritykset seurannevat perédssi. Saa ndhdéd, miké on tilanne tdmén jutun ilmestyessi
vuonna 2019. Joka tapauksessa ennen DN A-analyysin tilaamista kannattaa uhrata muutama ajatus
sille, mitd tutkimukselta haluaa, silld yritysten tarjoamissa palveluissa on suuriakin eroja. Onko
sukutaustassa sellaisia kohtia, joihin kirkonkirjat eivit anna vastausta? Halutaanko 16ytdi sellaisia
sukulaisia, joita perinteinen sukututkimus ei ole tavoittanut? Halutaanko pdéstd kauemmas
menneisyyteen kuin asiakirjat antavat myoten?

*  Esimerkiksi Finland DNA Project - Y-DNA Colorized Chart osoitteessa
https://www.familytreedna.com/public/Finland ?iframe=ycolorized, viitattu 22.3.2018.

*#* Jsidlinjan osalta esimerkiksi YFull YTree v6.01 osoitteessa https://www.yfull.com/tree/
ja N-ryhmin osalta suoraan https://www.yfull.com/tree/N/, viitattu 1.4.2018.
Aitilinjan osalta esimerkiksi van Oven M, Kayser M. 2009: Updated comprehensive
phylogenetic tree of global human mitochondrial DNA variation
osoitteessa http://www.phylotree.org/tree/index.htm, viitattu 30.3.2018.



