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Geenitutkimuksen perusteita ja lahtokohtia

Geenitutkimusta voidaan kéyttdad perinteisen sukututkimuksen apuna. Sen avulla voidaan
seurata isd- ja aitilinjoja taaksepdin ja l0yt&& siten eri sukuja yhdistavia esi-isid ja —&iteja.
Samalla voidaan arvioida sukupolvien lukumaéraa taaksepéin yhteiseen kantaisadn tai —&itiin.
Geenitutkimuksen avulla péastddn myos kauemmaksi historiaan tutkimalla mihin
ihmisryhmaan kuulumme geneettisesti ja mitd kautta esi-isdmme ovat jadkauden jalkeen

Suomeen tulleet.

Tasséd tutkimuksessa oli tarkoituksena seurata Kariojien isdlinjaa taaksepdin ja l0ytaa
suvullemme yhteyksia muihin sukuihin. Samalla oli tarkoitus saada tietoa mista Kariojien esi-
isat ovat alun perin Suomeen tulleet. Kariojien kohdalla isélinjan tutkimus on erityisen
mielenkiintoinen, silld isélinjan osalta sukututkimus paattyy Jaakko Kariojaan (1826-1891),
joka edustaa sukukirjassa 5.sukupolvea. Hénen isastaan ei ole tietoa, joten t&std taaksepdin on

menty Jaakko Kariojan didin sukua seuraten.

Tutkimuksen ideoi ja tilasi Jukka Karioja, joka edustaa Kariojien sukukirjassa 9. sukupolvea.
Hén tilasi tarkan, 67 STR-merkkigeenin isélinjatutkimuksen amerikkalaiselta Family Tree
DNA- yritykseltd, joka on alan johtava yritys. Sen tietokannasta l0ytyy ns. Suomi-DNA-
projekti, johon kootaan suomalaisten DNA-tietoja. Merkkigeenien vertailu voidaan tehda
tietokannasta I0ytyviin henkil6ihin, joita suomalaisten osalta on toistaiseksi rajallinen maara
(isélinjatietokannassa 1166 suomalaista, 292 henkil6d tutkittu kaikkien 67 STR-merkin
kohdalla).

Isélinjaa seuratessa tutkitaan isalta pojalle periytyvan Y-kromosomin geenejd. Y-kromosomissa

sijaitsevat miehen sukupuolen maaradvat geenit. Poika saa aina Y-kromosomin isaltaan.



Tyto6illa Y-kromosomia ei ole. Y-kromosomi periytyy periaatteessa sellaisenaan sukupolvelta
toiselle. Ainoastaan mutaatiot muuttavat sen geenejd. Tapahtuneiden mutaatioiden lukumaaré
kertookin siitd kuinka kaukaista sukua ihmiset ovat kesken&an. Mita samankaltaisempia geenit

ovat, sitd laheisempéaa sukua tutkitut henkil6t ovat.

Mutaatioiden selvittdmiseksi Family Tree DNA analysoi DNA-n&ytteesta ns. SNP- ja STR-
merkkigeenej, jotka perustuvat tietynlaisiin mutaatioihin. DNA on kaksijuosteinen ketju, jonka
geneettinen tieto koostuu neljan erilaisen emaksen (A, T, G ja C) muodostamista jarjestyksista.
SNP-merkkigeenit perustuvat yksittdisen emaksen vaihtumiseen toiseksi DNA- ketjussa.
Lyhennys tulee sanoista Single Nucleotide Polymorphism eli yhden nukleotidin (=emas)
monimuotoisuus. SNP-mutaatioita tapahtuu harvoin, koska ne usein sijaitsevat geenien sisalla.
Mutaatiot geenin sisdlld voivat muuttaa geenin toimintaa huonoon suuntaan, jolloin ne
karsiutuvat pois. Hitaasti muuttuvia SNP-merkkeja voidaan kayttada hyvéksi kun halutaan tietoa

kaukaisesta historiasta, kuten esi-isien muuttoreiteista.

STR- merkkigeeneja tutkitaan vuorostaan varsinaisen sukututkimuksen tdydentdjand, kun
halutaan tietoa lahimenneisyydestda muutamien kymmenien sukupolvien taakse. STR tulee
sanoista Short Tandem Repeat, joka tarkoittaa lyhyttd sattumanvaraista toistoa. Tallaiset DNA-
alueet sijaitsevat varsinaisten geenien vélisilla DNA-alueilla ja koostuvat lyhyiden, 2-4
eméksen muodostamien emadsjaksojen toistoista (esim. ATATATAT). STR-merkkigeenit
perustuvat toistojaksojen lukumadrien vaihteluun. Esimerkiksi kolmena toistona esiintyva
emésjakso GT (GTGTGT) voi muuttua viideksi toistoksi (GTGTGTGTGT). Toistojaksojen
mutaatioita tapahtuu huomattavasti useammin kuin SNP-mutaatioita, ja sen vuoksi ne sopivat

sukututkimuksen tueksi.
Kariojien sukututkimuksen tuloksia
Family Tree DNA maaritti Jukka Kariojan DNA-néytteestd 67 STR-merkkigeenin geenimuodot

eli alleelit. Alla olevassa taulukossa 1. nahdadédn Family Tree DNA:n maarittdimat STR-

merkkigeenien alleelit 12 merkin osalta.



Taulukko 1.
DYS#393 390 19 391 385a 385b 426 388 439 389-1392 389-2

Alleeli 13 23 14 10 13 14 11 14 10 12 11 29

STR-merkkigeenissa DYS 393 alleeli 13 tarkoittaa merkkigeenin toistojakson (tdssa AGAT)
toistuneen néytteessa 13 kertaa perakkain. Tuloksia 67 merkkigeenin osalta vertailtiin Family
Tree DNA:n tietokannassa olevien henkildiden tuloksiin. Yhtaldisyyksien ja eroavuuksien
perusteella laskettiin ns. geneettiset etdisyydet. Yhden eroavuuden l6ytyminen henkilGiden
valilla tarkoittaa yhden mutaation tapahtuneen sukujen haarautumisen jéalkeen. Talloin

geneettinen etdisyys on 1.

L&hin geneettinen yhteys loytyi Erkki Olavi Rontyyn (geneettinen etdisyys 1), joka on
tutkituttanut 37 STR-merkki&. Seuraavaksi lahimmat geneettiset etdisyydet 16ytyivét seuraavilta
henkil6iltd, jotka olivat testauttaneet kaikki 67 STR-merkkigeenia:

Steiner Julien -3

Steven Wayne Transgrud -3
Eerikki Juhani Lehmonen -4
Brian Richard Hedberg -4

Né&iden perusteella Family Tree DNA maéaritteli todennakdisyydet, kuinka monta sukupolvea
taaksepdin Jukka Kariojan ja kunkin tutkitun henkilon yhteinen kanta-isd on eléanyt. Tulokset

ovat seuraavassa taulukossa 2.



Taulukko 2.
4-8 12 16 20 24
sukupolvea sukupolvea sukupolvea sukupolvea sukupolvea
Erkki Ronty -1 69,29 % 92,09 % 98,13 % 99,58 % 99,91 %
Steiner Julien -3 52,75 % 85,52 % 96,52 % 99,28 % 99,87 %

Steven Transgrud -3 46,99 % 81,08 % 94,62 % 98,67 % 99,7 %

Eerikki Lehmonen -4 30,31 % 67,25 % 88,24% 96,46 % 99,05 %

Taulukon perusteella Jukka Kariojan ja Erkki Ronnyn yhteinen kantaisa on elanyt yli 92 %
todennakdisyydelld viimeisen 12 sukupolven sisdlld. Yhteisen kantaisan todennakdisyys

viimeisen 16 sukupolven sisélla on jo yli 98 %.

Muut henkil6t ovat geneettisesti hieman kauempana. Yhteisen kantaisdn I0ytyminen 20
sukupolven sisaltd on kunkin henkilon kohdalla kuitenkin jo hyvin todennakdista
(todennakoisyydet 96,46 — 99,28 %).

Family Tree DNA:n tietokannasta I0ytyvien sukutaulujen perusteella voidaan tarkentaa
tutkimusta. Erkki Ronnyn sukutietoja ei ikévd kylld tietokannassa ole, eikd muutakaan
tarkempaa tietoa 16ytynyt. Hanelle on l&hetetty asian puitteissa sahkdpostia. Tiedossa on
ainoastaan, ettd Sotkamosta 16ytyy 1600-luvulta Rondy niminen maakirjatalo (tieto Jukka

Kariojalta).

Family Tree DNA:n tietokannasta 10ytyi sukutaulutiedot Steiner Julienista, Steven
Transgrudista ja Eerikki Lehmosesta. Ndiden perusteella Steiner Julienin ja Steven Transgrudin
sukujuuret ovat Itd-Norjassa Hedmarkin Finnskogissa. Transgrudeilla ja Lehmosilla on yhteiset
sukujuuret, silla Transgrudin sukutaulukosta 10ytyy Lehmosia 1600-luvulta lahtien. Lehmosten

sukututkimuksen (sukuseuran wwwe-sivut) mukaan Lehmosten suvun sukujuuret sijaitsevat



Héameessd Tyrvannossd v. 1507. Suvun jasenid siirtyi 1500-luvulla Savoon Vesulahdelle ja
Keski-Suomeen Laukaaseen. Osa suvun jasenista siirtyi 1600-luvulla Ruotsiin ja sieltd Norjaan.
Lehmosten sukuseuran www-sivuilla kerrottiin Lehmosten ja Transgrudien kanta-isan 10ytyvan
16 sukupolven siséltd 99,45 % todennékoisyydella. Arkistotukimuksen mukaan yhteinen esi-isa
oli Sakinmé&en Paavon ja Peurungan Heikin isd Pekka Laurinpoika, joka oli Tyrvannon
Suotaalan Mattilan talon isdnténa v. 1543-69. Transgrudien suvun l&hihistoriasta I0ytyvat juuret

ovat siis Suomessa ja yhtenevéiset Lehmosen suvun kanssa.

Kariojien kantaisd Transgrudien ja Lehmosten kanssa nayttdisi elaneen hieman kauemman
aikaa sitten: 20-24 sukupolven sisalla yli 96 % todennakdisyydelld (katso taulukko). Tulokset
sukujen valisistd yhteyksistd perustuvat kuitenkin aina todennédkdisyyslaskelmiin, eivatka siten
ole absoluuttisia totuuksia. Varsinainen arkistotutkimus onkin aina tarpeen, jos sellainen on

mahdollista tehda.

Kariojien esi-isien tulo Suomeen: skandinaavinen alkupera

Family Tree DNA méaritti SNP-merkkien avulla Jukka Kariojan DNA-ndytteestda myos esi-
isien muuttoreitin Suomeen jaékauden jalkeen (10 000 v sitten). Tasta kertoo ns. Y-haploryhmé
eli Y-klaani, joka tarkoittaa Y-kromosomin tiettyjen geenimuotojen kokonaisuutta. Y-
haploryhma periytyy periaatteessa sellaisenaan isélt4 pojalle. Tapahtuneet SNP-merkkigeenien
mutaatiot ovat vanhoja. Haploryhmien kantamuoto A (Aatami) on perdisin Afrikasta ja sen

arvioidaan kehittyneen n. 50 000 v. sitten (http://www.familytreedna.com/).

Ihmisryhmid levittdytyi ajan mittaan alkukodistaan Afrikasta ympéri maapalloa, jolloin
kuhunkin ryhméén ajan myd6té kertyi omanlaisiansa mutaatioita. Tiettyjen SNP-geenimuotojen
perusteella haploryhmid on mééritetty A:sta R:&an. P&&haploryhmét jakautuvat edelleen
alaryhmiksi (esim 11, 12), jotka edelleen uusia merkkigeeneja kehitettdessa jakaantuvat

alaryhmiksi (esim I1a, I1b, I1c, 11d jne.).

Jukka Kariojan néyte maééritettiin 11-haploryhmédén kuuluvaksi. Steven Transgrudin
yhteydenoton perusteella ndyte kuuluu edelleen 11d-alaryhmaén, joka on v. 2008 kehitetyn



uuden L22-nimisen SNP-merkkigeenin perusteella nimetty alaryhma (Family Tree DNA:n
kayttamé& SNP-merkkigeeni). 11-haploryhmé& on alkuperaltdan skandinaavinen. I-haploryhmén
katsotaan kehittyneen Lahi-lIddssd n. 25000 v. sitten, josta 11 kehittyi ilmeisesti Iberian
niemimaalla jadkauden aikaan. Jaan sulaessa I1 levisi pohjoisempaan Skandinaviaan ja sita
kautta edelleen Suomen lansirannikolle (http://en.wikipedia.org/wiki/lla). 11d on
todennakdisesti kehittynyt Ruotsissa.

Suomessa yleisimmat Y-haploryhmat ovat N3, 11 ja R1la. Suhteellisia osuuksia suomalaisessa
vaestdssa on arvioitu eri tutkimuksissa, jotka ovat antaneet hyvin samansuuntaisia tuloksia.
Lappalainen et al. (2006) arvioi osuuksia seuraavasti: N3 58,21 %, 11a 27,99 % ja R1a 7,09 %.
Esitelman haploryhmien osuuksia havainnollistanut piirakkadiagrammi on perdisin  www-
sivulta http://www.scs.uiuc.edu/~mcdonald/WorldHaplogroupsMaps.pdf (Copyright © 2005 J.
D. McDonald).

Asutushistoria nakyy Y-haploryhmien esiintymisessd Suomessa. Suomeen tehtiin useita
muuttoaaltoja jadkauden jalkeen. N. 7000 — 5000 v. sitten tapahtui ensimmainen muuttoaalto
id&std. Sen mukana tulivat haploryhmét N3 ja Rla. L&nnestd muutettiin 5200 — 4800 v. sitten
Suomen l&nsirannikolle (11). Myo6hemmin muuttoaaltoja tapahtui erityisesti Baltiasta ja
Skandinaviasta. Pohjois-Suomi on asutettu padosin idésté ja eteldsta késin 1500-luvulla. Tdmén
my6td myds Pohjois-Pohjanmaa katsotaan itdiseksi provinssiksi, jossa N3 on yleisimmin
esiintyva Y-haploryhma. Tassé suhteessa Kariojat eivét siis kuulu valtaryhmaan, joskaan 11-

haploryhma ei ole Pohjois-Pohjanmaalla harvinainen (n. 36 %, http://www.wiik.fi/kalevi/

Suomenmiehet.pdf).
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