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Taman lyhyen oppaan avulla toivon lukijan saavan vastauksia otsikon kysymyksiin. Ensim-
maisessa luvussa selitén kaytettyja kasitteita, joiden tasméallinen ymmartaminen helpottaa esi-
tyksen mukana pysymista. Toisessa osassa kerron, miten omista tiedoista saadaan mahdolli-
simman paljon irti ja mitd kaikkea kannattaa tehda. Kolmannessa osassa esitdn omaa isalin-
jatulostani esimerkkina kayttaen, kuinka geenisukututkimusta lahdetaan tekemaan ja kuinka
historiantakaiset esivanhemmat saadaan kiskottua esihistorian kollektiivisesta, sameasta puu-
rosta todellisiksi yksilGiksi.

1. Kasitteet

Haploryhma (haplogroup) = SNP-tason (single-nucleotide polymorphism) perusteella luokitellut
ihmiskunnan isélinjojen p&éryhmat. Mutaatiot koskevat emasjarjestysta: yleensd esimerkiksi T
muuttuu C:ksi tai pdinvastoin, ja G muuttua A:ksi tai painvastoin.

Haplotyyppi (haplotype) = STR-tason (short tandem repeats) perusteella tehty yksiléllinen luoki-
tus. Mutaatiot koskevat toistojaksoja, eli 10 voi muuttua 11:ksi tai 9:ksi, tai jopa 12:ksi tai 8:ksi.
Geenisukututkimuksessa tarkastellaan padasiassa tata tasoa.

Haplotyyppisukupolvi (haplotype generation) = sukulinjan haplotyyppi joka eroaa edellisesta ja
seuraavasta haplotyypistd yhden mutaation verran. Yhden mutaation syntyyn kuluva aika vaihte-
lee, joten kahden perékkaisen haplotyyppisukupolven vélissa voi olla yksi todellinen sukupolvi
tai kymmenen todellista sukupolvea.

Sukulinja (genealogical lineage) = geenisukututkimuksessa suora linja esi-isan haplotyypista jéalke-
ldisen haplotyyppiin, kattaen kaikki véliin jaavét haplotyyppisukupolvet.

Markkeri (marker) = merkkitekija. Geeni tai DNA:n jakso jolla on tietty arvo. Esimerkiksi mark-
kerin DYS390 arvo suomalaisilla miehilld on yleensa 24.

Kaksosmutaatio (twin mutation) = mutaatio, jossa kaksi vierekkaistd locusta muuttuu yhdessa:
esimerkiksi DYS464a,b = 14 14 > 15 15. Kaésitelldan yhtena mutaationa silloin kun sukulinjassa
ei esiinny sellaisia valimuotoja, joissa vain toinen olisi muuttunut.

Tuplamutaatio (double mutation) = mutaatio, jossa yhden locuksen arvo muuttuu kerralla kaksi
askelta: esimerkiksi DYS449 = 27 > 29. Késitelld&n yhtend mutaationa silloin kun sukulinjassa
ei esiinny valimuotoja (eli arvoa 28).



Takaisinmutaatio (back-mutation) = mutaatio, jossa markkeri palaa siihen arvoon, joka silla oli
joskus sukulinjan aikaisemmassa vaiheessa: esimerkiksi DYS391 = 10 > 11 > 10.

Itsendinen rinnakkaismutaatio (independent parallel mutation) = mutaatio, joka tapahtuu kahdes-
sa tai useammassa eri sukulinjassa samanlaisena. Geneettisen etdisyyden perusteella erotetaan,
onko kyseessa yhteinen ryhmémutaatio vai itsenédinen rinnakkaismutaatio.

Ryhméamutaatio (group mutation) = tietylle lahisukuisten haplotyyppien ryhmalle tai alaryhmélle
ominainen mutaatio; vanhempi kuin yksilomutaatio.

Yksilomutaatio (individual mutation) = vain yhdelle ryhmén tai alaryhmén haplotyypille ominai-
nen mutaatio; muiden ryhmien haplotyypeissd saattaa silti esiintyd sama mutaatio (ks. itsendinen
rinnakkaismutaatio).

Geneettinen etdisyys, GD (genetic distance) = laskennallinen etéisyys; yhden markkerin eroava
arvo kahdessa sukulinjassa antaa naiden GD:ksi 1/67.

Todellinen geneettinen etaisyys, TGD (true genetic distance) = selvida vasta kun sukulinjat juur-
rutetaan haploryhmén sukupuuhun: mutaatiot lasketaan oksia seuraten ja rungon kautta kiertden
eikd ”linnuntietd” kuten laskennallisessa GD:ssd. Kaksos- ja tuplamutaatiot lasketaan yhdeksi.

Modaalihaplotyyppi, MoHT (modal haplotype) = lahisukuisten haplotyyppien ryhmén kunkin
markkerin yleisimmat arvot sisaltava laskennallinen haplotyyppi (joukon 10, 10, 11, 12, 13 mo-
daali on 10); talla karsitaan nuoret yksilémutaatiot ja tavoitellaan ryhman perustajahaplotyyppia
juurruttamista varten.

Mediaanihaplotyyppi, MeHT (median haplotype) = l&hisukuisten haplotyyppien ryhman kunkin
markkerin arvojen keskiluvun siséltava laskennallinen haplotyyppi (joukon 10, 10, 11, 12, 13
keskiluku on 11); talla karsitaan nuoret yksildmutaatiot ja tavoitellaan ryhman perustajahaplo-
tyyppid juurruttamista varten.

Rekonstruoitu perustajahaplotyyppi, FHT (founder haplotype) = l&hisukuisten haplotyyppien
ryhmén rekonstruoitu yhteinen edeltgja (ancestor); esimerkiksi eri markkerien ryhmémutaatioi-
den levinneisyyserot saattavat paljastaa, etta tietyn markkerin jokin arvo on todennakdisesti van-
hempi kuin jonkin toisen markkerin jokin arvo (laajalevikkisempi mutaatio on vanhempi, ellei
ole tapahtunut takaisinmutaatioita). Usein FHT on sama kuin modaali- tai mediaanihaplotyyppi,
mutta se voi my0s erota naisté (joukon 10, 10, 11, 12, 13 FHT:ss& voi olla esim. arvo 12 tai 13).

Juurrutettu perustajahaplotyyppi, RFHT (rooted founder haplotype) = RFHT saadaan selville
vasta kun ryhma juurrutetaan koko haploryhman sukupuuhun; RFHT on kaikkein totuudenmu-
kaisin perustajahaplotyyppi, mutta ennen juurruttamista kannattaa selvittdd MoHT, MeHT ja/tai
FHT.

Juurruttaminen (rooting) = laheisten haplotyyppien (pieni keskindinen GD/TGD) ryhma yhdiste-
taan haploryhmén sukupuuhun silloittamalla se jonkin jo juurrutetun ryhman haplotyyppiin siten,
ettd muodostuu aukoton sukulinja (jokaisen haplotyyppisukupolven valissa on vain yksi mutaa-
tio). Jos TGD on pienimmilldénkin esimerkiksi 2/67, joudutaan tyytyméaan rekonstruoituun silta-
haplotyyppiin (jota ei siis ole viel& 10ytynyt yhdestak&an testatusta).



2. Omiin testituloksiin tutustuminen

Y-kromosomista tutkitussa isalinjassa on kaksi erillisté tasoa:

1. Haploryhman taso. Tamaé selvitetddn luotettavasti SNP-mutaatioista, mutta nykyaéan sen na-
kee luotettavasti myds 67 markkerin haplotyypista. Siksi FamilyTreeDNA ei testaa SNP-
mutaatioita ilman eri maksua. Ennustettu haploryhmé& on vain N, mutta haplotyypisté na-
emme ettd se on N1c1.

2. Haplotyypin taso. Yhteensa testataan 67 STR-markkeria. Kaikki tarkemmat vertailut teh-
daéan tall4 tasolla.

FamilyTreeDNA:n sivuille kirjauduttuasi vasemman palkin kohdasta My Account > User Prefe-
rences paaset tayttdmaan varhaisimman suoran isalinjan esi-isén tietoja. Sivun lopulla on kohta
Displaying The Most Distant Known Ancestor, jossa kentdssa Paternal Side lukee esi-isési nimi,
jonka olet antanut testia tilatessasi. Perinteisen sukututkimuksen avulla edistyessasi voit muuttaa
tdhan kohtaan aina varhaisemman nimen. Mainitse nimen perassé mielellddn myds syntymavuosi ja
-paikka, se hyodyttad muita tietokantojen kayttajia.

Vasemmassa palkissa on rynma Y-DNA, jonka valikoista n&et suunnilleen kaiken olennaisen:

Matches = osumat. Taalta néet lahimmat osumasi; tassa keskitymme 67:n markkerin tarkkuu-
teen, ja useimmilla suomalaisilla on téll4 tasolla osumia muutaman mutaatioaskeleen paassa
(GD 0-6). Minulla on vain yksi osuma 67:11a markkerilla: Marttinen (GD 7). 37:11& markkeril-
la ei ole yhtdén, ja 25:11a markkerilla on kolme: testatut nimiltddn Oinonen, Johansson ja
Wennerstierna (kaikkiin GD 2). 12:11a markkerilla osumia on jo satoja, joten tdma taso voi-
daan ohittaa.

Haplotree = ihmiskunnan Y-kromosomin haploryhmien sukupuu. Kun valitset Your match, né-
et N-haploryhmén sukupuun. Koska enemp&& SNP-mutaatioita ei ole tarkistettu, linja ei etene
N1cl:een jota mind tosiasiassa edustan.

Ancestral origins = esi-isien alkuperad. T&all4 néet osumien lukumaaran ja prosentit maittain eri
tarkkuuksilla.

DYS values = markkerien arvot. Alleles-rivilla olevat numerot ovat ne, joita verrataan muihin.
Sama numero tarkoittaa ettd sen markkerin osalta vertailtavilla on sama perimé. Y-Search-
tietokantaan syotetddn mycéhemmin ndma numerot oikeille kohdille.

Print Certificate jne. = tulosta todistus. Ei tarvitse tulostaa, mutta Migration Map (vaelluskart-
ta) on hyodyllinen katsella. Siitd nahdaan, ettd haploryhm& N on tullut Eurooppaan idésta
Kiinan ja Siperian kautta.

Toinen tarked vasemman palkin rynmé on My Maps (karttani):
Plot ancestral locations = tayta esivanhempien tiedot: nimi, syntymapaikka ja -aika.
Maps = kartat. Paina CLOSE niin tietoruutu katoaa. Séadetdén kartan vasempaan ylareunaan
ensin Y DNA 67 marker, ja kartalle ilmestyy kaksi virikoodattua pisaraa”. Valkea olen mi-
n&, mika kay ilmi tietokentasta jonka voi sulkea (Close). Harmaa on seitsemén askeleen paas-
s& oleva Marttinen, jonka varhaisin esi-isd on Kangasniemen Marttisia 1500-luvulta. Kun
vaihdetaan tilaksi Y DNA 37 marker, osumia ei ndy yhtadan, mutta kun vaihdetaan Y DNA



25 marker, nékyy kaksi keltaista (GD 2/67) pisaraa: Oinonen Karstulasta 1800-luvulta ja
Ruotsissa Johansson, jonka varhaisin tunnettu esi-isa on Porkka 1600-luvulta.

Edelleen Tools-kohdasta padsee Y Search-tietokantaan. Sitd kannattaa painaa hiiren oikealla painik-
keella ja valita ”Avaa uuteen vélilehteen”. Taytd t4all4 esi-isési nimi ja syntymaaika ja -paikka seké
haplotyypin arvot. Huomaa jattaa tyhjaksi yhdellda punaisella tahdella (*) merkityt kohdat (paitsi
tietysti jos sinulla jostain syysta ne 16ytyvéat haplotyypistasi).

Kohdassa Join Projects voi liittyd projekteihin. Kannattaa liittyd kaikkiin oman tuloksen kannalta
olennaisiin projekteihin, jotta sinut 16ydetdan. Jos satut 10ytamé&an oman sukunimesi kohdasta Sur-
name projects, liity siihen. Etsi myds kohdasta Dual geographical projects F:n alta Finland DNA
-projekti ja liity siihen. Etsi kohdasta Y haplogroup projects oma haploryhmasi ja liity siihenkin.
Kun liityt projekteihin, haplotyyppisi péivittyy automaattisesti projektin tietokantaan. Padset katse-
lemaan haplotyyppitaulukoita projektin sivulta yl&palkin kohdasta Results.

Huom! Oma testauspaketti kannattaa tilata liittymalla SuomiDNA-projektiin, silloin saa jon-
kinlaisen alennuksen.

Haploryhma

Suomen yleisin haploryhmé& N1c on syntynyt Etel&-Siperian ja Keski-Aasian tienoilla (suunnilleen
Venéjan, Mongolian ja Kiinan rajaseudulla). Sieltd se on levinnyt itddn (aina Koreaan ja Beringin-
salmelle asti) ja lanteen (Fennoskandiaan ja Baltiaan, mutta sitd lannempéné ja etelampéna se on jo
todella harvinainen). Mitadn N-haploryhmaa ei tavata Amerikan intiaaneilta (poikkeuksena myo-
haan sinne paatynyt iberialainen ryhma), joten sen levidminen on ilmeisesti alle 10 000 vuoden
ikdinen tapahtuma. N1cl:n (aikaisemmalta nimeltddn N3) ja sen veljeslinjojen levinneisyytta voi
katsoa tdman geenitutkimuksen kartoista: http://volgagermanbrit.us/documents/Rootsi_et_al.pdf.

N1 (nykydan Nla), N2 (nykyaan N1b) ja N3 (nyky&&n N1c) ovat N:n jalkeldislinjoja, ja N ja
O (yleinen Kiinassa ja Kaakkois-Aasiassa) ovat NO:n jalkelaislinjoja. 1ta-Siperian turkinsukuisilla
jakuuteilla isélinjaa N1c1 on jopa 90 %:lla miehistd, suomalaisilla 60 %:lla ja balteilla (latvialaisilla
ja liettualaisilla) 40 %:lla. Se on yleinen my6s kaikilla uralilaisilla (~ suomalais-ugrilaisilla) kan-
soilla paitsi samojedeilla ja unkarilaisilla. Skandinaviassa N1c1:td on 10 % luokkaa vain pohjoises-
sa ja Ruotsin itdrannikolla, muualla sit4 on vdhemmaén. 1td-Suomessa N1cl on Lansi-Suomea ylei-
sempi, noin 70 %, ja Kainuussa jopa 80 %. Tdma johtuu perustajavaikutuksesta, joka on voimakas
myohaan asutetuilla alueilla.

Mikéli kuulut johonkin toiseen haploryhméén (seuraavaksi yleisimméat Suomessa ovat 11,
R1al ja R1b), I6ydéat niista perustietoa toisesta kirjoituksestani:
http://www.mv.helsinki.fi/home/jphakkin/Isalinjat.ntml



http://volgagermanbrit.us/documents/Rootsi_et_al.pdf
http://www.mv.helsinki.fi/home/jphakkin/Isalinjat.html

3. Geenisukututkimus testitulosten pohjalta

Kéytan tassé oppaassa esimerkkind oman isalinjani selvittelyd. Korostan, ettd isdlinjan (tai mink&
tahansa muun genomin osan) testauttaminen itsessaan ei vield anna paljonkaan tietoa — varsinainen
geenisukututkimus oikeastaan vasta alkaa tulosten valmistumisesta. On omasta vaivannadstasi Kiin-
ni, kuinka paljon saat irti testituloksestasi.

Lahiosumien kerddminen

Kun saat sédhkopostiisi ilmoituksen tulosten valmistumisesta, kirjaudu siséan FamilyTreeDNA:n
kotisivuilla (tai missé yrityksessd nyt geenitestisi oletkaan teettdnyt). Seuraavaksi mennéén selaa-
maan SuomiDNA-projektin tietokantaa. Ensin valitaan ylapalkista Projects, ja sitten etsitddn Dual
Geographical Projects -ryhmésta F:n alta Finland (suora osoite 10ytyy kirjoituksen lopusta). Pro-
jekti kuuluu tdéhan ryhméén, koska se sisaltad seka isa- etta aitilinjat; pelkéat isélinjaprojektit 16ytyvat
ryhmasta Y-DNA Geographical Projects ja pelkat aitilinjaprojektit ryhmastda MT Geographical
Projects. Projektin kuvaussivulla painetaan linkkid Project Website. Sitten yldpalkista kohdasta Y-
DNA Results valitaan Colorized.

Nayttoon aukeaa pitka taulukko suomalaisten haplotyypeistd. Valitaan Markers-kohdasta Y-
DNA37, koska halutaan tarkastella vain tarkimpia (37 ja 67 markkeria) haplotyyppeja. Sitten ava-
taan itse selainohjelman (Firefox, Explorer tms.) — ei siis sivun vaan selaimen! — yldvalikosta
Muokkaa > Etsi. Sivun alareunaan ilmestyy hakukenttd, johon Kirjoitetaan esi-isan sukunimi, tasséa
tapauksessa Hakkinen. Hakukenttd muuttuu punaiseksi, eli sivulla ei ole téllaista nime&. Rullataan
sivun loppuun ja aivan oikeaan reunaan, mistd nahdaan ettéd sivuja on kaikkiaan kolme. Siirrytédén
toiselle sivulle ja toistetaan haku. Hakkinen 16ytyy, mutta l&helld ei ndy aiemmin mainittuja 1a-
hiosumia, joten haetaan ne erikseen hakutoiminnolla.

Marttisia on paljon, ja vasta seitsemds on Kangasniemeltd kuten osumani. Kahdeksas Martti-
nen on my6s Kangasniemelté ja nimen ja vuosiluvun perusteella vasta h&n on se minun osumani.
Kirjataan hanen arvonsa aiemmin perustettuun haplotyyppitaulukkoon ja merkitadn eroavat kohdat
esimerkiksi eri vareilld; ndin on helppo laskea silmaméaardisesti geneettinen etéisyys. Excel-
taulukko alkaa siis kehittyd tdman nakoiseksi:

FTDNA | YSearch | Nimi Paikka Ryhma | DYS393 | DYD390 | DYS19 DYS391 | DYS385a
187856 63KTH Hakkinen | Eno PKA 8ala* 14 24 14 11 11
156107 S4MHM Marttinen | Kangasniemi | 8ala 14 24 14 11 11

* = Tama selviaa vasta juurruttamisen jalkeen. Jokaiselle markkerille on tietysti oma sarake, mutta téssa esitén
tilanpuutteen vuoksi vain viisi markkeria.

Tamé& Marttinen eroaa juuri 7 kohdan verran minusta. T&ssé vaiheessa nahdaén jo, ettd minua ja
Marttista yhdistad DY S464a,b,c,d = 15 15 15 15, kun taas useimmilla ymparillemme listatuilla hap-
lotyypeilla tdssa kohdassa on 13 13 14 14.

Seuraavaksi etsitddn ja taulukoidaan samalla tavoin Oinonen ja Porkka, joilla samoin on ky-
seisessa kohdassa 15 15 15 15. He loytyvét perékkaisiltéd riveiltd vahan Hékkisen ylépuolelta, mika
on hyva merkki, koska tietokannassa samoilla arvoilla alkavat haplotyypit ovat I&hekkain. Nyt voi-
daan jo paatelld, ettd mainittu harvinainen lukusarja luonnehtii juuri minun l&hiosumiani. Selaan
samaa sivua ja l6ydan muitakin haplotyyppeja, joilla on tdma arvo. Osa tosin poikkeaa selvésti
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omasta haplotyypistani, mutta pikaisen silméilyn perusteella 16ydéan vield nelja haplotyyppid, jotka
muistuttavat omaani muutenkin laheisesti: Kemppaiset Hyrynsalmelta ja Vaalasta, Lampinen Mik-
kelisté ja yksi nimeton osuma.

Kun olen kerdnnyt haplotyyppitaulukkoon kaikkien lahisukuisten osumieni arvot, minulla on
koossa kahdeksasta haplotyypista koostuva ryhma. Lisddn taulukkoon yhden rivin tdman ryhman
ylapuolelle, ja merkitsen siihen modaalihaplotyypin arvot lihavoituna. Taméa merkitsee sitd, etta
katson jokaisen markkerin kohdalta yleisimmén arvon — talla tavoin yksil6lliset mutaatiot karsiutu-
vat pois, joten modaalihaplotyyppi muistuttaa suurella todennakdisyydella ryhman yhteista esi-isaa
(tamd varmistuu myéhemmin). Modaalihaplotyypin edustus on hyvin selva, ja se on itse asiassa
melkein tdysin samanlainen kuin Oinosen ja Marttisen haplotyypit, mutta CDYa,b on modaaliha-
plotyypissa 36 36, kun se Oinosella on 37 37, ja DYS439 on 10 kun se Marttisella on 11. Oma etéi-
syyteni ryhmédmme modaalihaplotyyppiin on 6/67, mutta kun kaksosmutaatiot lasketaan yhtena,
TGD on vain 4/67.

Y Search-tietokanta

Y Search-tietokannassa voi 16ytdd osumia GD 6:een asti, joten se ei auta vield oman haplotyyppini
kohdalla: osumia ei I0ydy, koska ero lahimpaén eli Marttiseenkin on 7. Nyt kun olen kuitenkin las-
kenut ryhméni modaalihaplotyypin, syotan sen YSearchiin. Valitaan ylavalikosta Create a new
user ja syotetdan arvot. HUOMIQ! Jata yhdelld punaisella tdéhdelld (*) merkityt kohdat tyhjiksi (-);
muuten jarjestys on sama kuin FamilyTreeDNA:n tietokannoissa. Liséksi on valittava salasana,
jolla uutta tunnusta padsee muokkaamaan, ja annettava yhteyshenkilon nimi ja sahkdpostiosoite.
Kohtaan Last name kannattaa kirjoittaa selvennys tyyliin Modal (Hakkinen, Oinonen, Martti-
nen, Lampinen, Porkka, Kemppainen). Vahvistamisen jalkeen saat tunnuksen, jossa on viisi Kir-
jainta tai numeroa (minulla D8UYB); liséd tdma haplotyyppitaulukon soveltuvaan sarakkeeseen
modaalihaplotyypin eteen.

Valitse tdmén jélkeen yldvalikosta Search for genetic matches; tunnuksesi on nyt jo valmiik-
si valittuna, joten paina Search. Mé&aritelladn hakuasetukset: Show users that tested at least 37 of
the markers that | did, ja Allow: a maximum genetic distance of 6. Ensimmaisella rivilla on
vertailuhaplotyyppimme (modaali), ja sen alla ovat osumat. GD on Marttiseen 1, Oinoseen 2 (tosin
YSearchiin ei ole péivitetty kuin 37 markkeria), Lampiseen 6 ja Hakkiseen 6. Muita osumia ovat
Ojanperé (esi-isa Kuitu), Gustason (Yli-Kokko), Mononen, Lammi (Hyytinen); esi-isien nimet, syn-
tymaajat ja -paikat sekd haplotyypin arvot nédkee kun napsauttaa kyseistd tunnusta. N&illa kaikilla
uusilla osumilla GD oman ryhmani modaalihaplotyyppiin on 4-6, ja niitd kaikkia yhdistda
DYS464a,b,c,d = 13 13 15 15. Valitsemalla haplotyyppien valintaruudun ja painamalla Compare
nékee haplotyypit listattuina allekkain, mik& mahdollistaa eri markkerien arvojen vertailun: uudet
osumat ovat muuten hyvin samanlaisia kuin oma ryhméni, mutta mainitussa kohdassa niissa on lu-
kusarjan 15 15 15 15 sijasta 13 13 15 15.

Palataan vield taaksepain hakuasetussivulle. Valitaan talla kertaa Allow: maximum genetic
distance of 1 per marker compared above 37 markers. Nyt osumia tulee enemmaén; aloitetaan
niistd osumista joihin on pienin GD. Keindseen GD on 7, ja hdnelldkin on arvot 13 13 15 15, sa-
moin kuin Jouttelalla, johon GD on 8. Léytyy muitakin, joihin etdisyys on alle 10 ja joilla esiintyvat
mainitut arvot. Kun naiden haplotyyppien arvot on lisatty haplotyyppitaulukkoon, kédy ilmi ettd 13
13 -ryhma jakautuu kahteen haaraan: ensimmaisen haaran modaalihaplotyypin erottaa minun ryh-
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méani modaalihaplotyypisté ainoastaan mainittu ero (DYS464a,b,c,d =13 13 15 15 vs. 15 15 15 15),
kun taas toisen haaran modaalihaplotyypissa on lisaksi DYS449 = 30 (vs. 31) ja Y-GATA 4H =12
(vs. 11). Siltahaplotyyppikin haarojen valiltd nayttaa 16ytyvan: yhdessa haplotyypissé on arvot 31 ja
12.

Té&ssd vaiheessa meilla on jo kolme lahisukuista, eri modaalihaplotyyppien ympérille synty-
nyttd ryhméaa; minun ryhmani modaalihaplotyypistd 13 13 -ryhméan ensimmaisen haaran modaali-
haplotyyppiin GD on 2 (TGD on 1, koska kyseessd on kaksosmutaatio), ja siitd saman ryhman toi-
sen haaran modaalihaplotyyppiin GD jaTGD on 2. Téssa vaiheessa ei vield tiedetd, mika on néiden
ryhmien polveutumisjérjestys, eli mika niista on se vanhin, jonka pohjalta muut ovat syntyneet. Sen
verran voidaan jo kuitenkin sanoa, ettd minun ryhméni ympérilta ei 10ydy muita kuin 13 13 -ryhmén
ensimmadinen haara, joten minun ryhmani sijoittuu N1c-sukupuussa latvaan tai oksan karkeen. To-
dennékdisesti vanhin ryhmista on toisen ryhman ykkoshaara, koska kakkoshaarassa on tapahtunut
sellaisia mutaatioita, joita ei 160ydy minun ryhmaésténi eik& toisen ryhmén ykkdshaarasta.

Téssa vaiheessa en vield vie YSearchiin uusia modaalihaplotyyppejd, mutta haluan silti nahda,
16ytyykd jommankumman 13 13 -ryhmén haaran takaa vield uusia ryhmid. Siksi valitsen jalleen
Search for genetic matches, ja sitten Click here to enter any sequence and search by Haplo-
type. Sitten syotetddn jalleen arvot, ensin kakkoshaarasta: 37 ensimmaista markkeria riittaa, ja al-
haalta valitaan Show users that tested at least 37 of the markers that | did ja Allow: a maxi-
mum genetic distance of 6, ja sitten painetaan Search.

Aiemmin néhtyjen tulosten lisdksi tulee uusi osuma Norjasta, joka nayttéisi olevan kak-
koshaaran jalkeldinen (Sydhagen, GD 6: 12 12 15 15), mutta ei mitaan laheista toisenlaista haplo-
tyyppid. Palataan jalleen taaksepéin ja muutetaan kaksi eroavaa kohtaa ykkdshaaraa vastaaviksi: Y -
GATA 4H = 11 ja DYS449 = 31. Muut s&&dot pidetddn ennallaan. Nytkaan ei 16ydy l&heisia osu-
mia, jotka johtaisivat uusiin ryhmiin.

Y Searchissa ei kuitenkaan ole kaikkia tuloksia, vaan osa l0ytyy pelkastdédn FamilyTreeDNA:n
projektilistoista. Nyt eteenpdin — tai oikeastaan taaksepdin — péésee ainoastaan juurruttamalla ndma
ryhmét N1c-haploryhmén sukupuuhun.

Juurruttaminen

Ryhma eli sukupuun oksa on juurrutettava koko haploryhmén sukupuuhun. Tama tapahtuu vertaa-
malla ryhmén perustajahaplotyypin (tassé vaiheessa modaalihaplotyyppi) geneettistd etdisyytta ko-
ko N1c-haploryhman perustajahaplotyyppiin. Jos kahden ryhman perustajahaplotyyppien valilla on
silta, niin yleens4 se ryhm4, jonka GD koko haploryhmén perustajahaplotyyppiin on suurempi, pol-
veutuu siita ryhmastd, jonka GD on pienempi. Harvinaisessa poikkeustilanteessa voi kayda niin,
ettd nuorempi ryhmé& onkin Kkehittynyt takaisinmutaatioiden kautta ldhemmads Nlc-
perustajahaplotyyppié ja siksi nayttdd vanhemmalta. Tama selvida kuitenkin kun juurruttamista jat-
ketaan eteenpdin: jos kahden l&heisen ryhman juurruttaminen sukupuuhun onnistuu vain yhden sil-
lan kautta, joka kulkee néistd nuoremman nékéiseen ryhméén, on oletettava vanhemman nakoisessa
Klusterissa tapahtuneen takaisinmutaatioita.

Normaalisti ryhman juurruttaminen haploryhman sukupuuhun vaatii paljon tyotd, mutta nyt
geenisukututkijat voivat hyddyntdd minun pohjaty6téni haploryhméan N1c kohdalla. Olen juurrutta-
nut oman ryhmaéni ja muut suomalaismiesten yleisimmét ryhmat haploryhmédmme sukupuuhun et-
siméll& siltahaplotyyppeja, jotka eroavat toisistaan vain yhden mutaation verran — tai mikali tallaista
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el tietokannoista 16ydy, laskemalla modaali- tai mediaanihaplotyypin tai rekonstruoimalla perusta-
jahaplotyypin.

Olen verrannut kolmen lahisukuisen ryhmén modaalihaplotyyppeja FamilyTreeDNA:n Suo-
mi-projektin, N-projektin ja monien muiden maaprojektien (Russia, Poland, Latvia, Lithuania,
Scandinavia) haplotyyppitaulukoihin etsien mahdollisimman vahan kyseisista modaalihaplotyypeis-
ta eroavia haplotyyppeja. (Vertailtava haplotyyppi kannattaa sijoittaa sivun alareunaan, niin silmat
eivat hypi erehdyksessa vaaralle riville.) Kuten edella arvelinkin, toisen ryhman ykkdshaara on se,
josta johtaa jatkumo taaksepdin ja josta siis minun ryhmani ja toisen ryhman kakkoshaara ovat ke-
hittyneet:

2. ryhma, haara 1 (MoHT) [ryhma 8al]
14241411111311121014141617101011122614193113131515
111118181415181836361210110815170808 1008 11 1012 21 22
1410121217071320211512111011111211

Kohti sukupuun tyved paastédan tdméan haplotyypin kautta:

Kuokkala/Limberg, Multia [ryhmé 8a]
14241411111311121114141617101011122514193113131515
1111181814151818373712101108151708 08 1008 12 1012 21 22
1410121216071320211514111011111211

Muuttuneet arvot 11, 12, 16 ja 14 ovat yksilomutaatioita (koska Kuokkalan l&himmilla osumilla ei
ole tapahtunut niitd), joten ne voidaan ohittaa. Pari 37 37 edustaa kaksosmutaatiota, mutta tama
markkeri on niin epévakaa, ettd se on harvoin sama edes l&hisukuisilla haplotyypeilld, joten sekin
voidaan ohittaa. Jos Kuokkalalla olisi riittdvéan lahisukuisia osumia, heidadn ryhméansa modaalihaplo-
tyypissé naitd muutoksia ei todenndkoisesti nakyisi. Eli siltahaplotyyppi ei ole Kuokkala itse vaan
hé&nen oletetun ryhmansé modaalihaplotyyppi (vaikka valitettavasti mitddn ryhmaa ei olekaan séily-
nyt). Tarkeintd on nyt, ett4 arvoa 25 vastaa vertailuryhmédmme arvo 26.
Seuraava siltahaplotyyppi on:

Marttinen, Juva [ryhma 8]
14241411111311121014141617101011122514193013131515
1111181815152018373712101108151708 08 1008 11 10 12 21 22
1410121219071320211512111011111211

Tdassa voidaan jalleen ohittaa yksildmutaatiot 15, 20, 37 37 ja 19. Yksilomutaatioita tulee aina, kun
haplotyypit tai ryhmat ovat eronneet satoja vuosia sitten. Olennainen on arvo 25, joka on sama kuin
Kuokkalalla, ja liséksi arvo 30, joka vie meité jalleen yhden askeleen lahemmaksi N1c-sukupuun
tyvea.

Talla tavoin haplotyyppeja (tai useammin modaalihaplotyyppejd joista yksilémutaatiot on
karsittu) siltana kdyttden saadaan juurrutettua kasittelemamme ryhmét N1c-haploryhmén perustaja-
haplotyyppiin, joka ndyttad seuraavalta:



393 390 19 391 385a 385b 426 388 439 3891

14 23 14 10 12 13 11 12 10 13
392 389b (I1) | 458 459a 4590 455 454 447 437 448

14 16 (29) 17 10 10 11 12 25 14 19
449 464a 464b 464c 464d 460 YgatadH | YCAIlla | YCAIIb | 456

28 14 14 15 15 11 11 18 20 14
607 576 570 CDYa CDYb 442 438 # #531 578 395S1a

15 16 17 36 36 13 10 11 8 15
395S1b 590 537 641 472 406S1 511 425* 413a 413b

17 8 8 10 8 11 10 12 21 22
557 594 436 490 534 450 444> 481 520 446>+

14 10 12 12 17 7 13 20 21 14
617 568 487 572 640 492 565

12 11 10 11 11 12 11

*, ** ja *** gvat yleensé néilla kohdilla, mutta YSearchin compare-toiminnossa ne sijoittuvat tassé jarjestykses-
s perakkain #-merkkien valiin.

Perustajahaplotyyppi on rekonstruoitu kahdella tavalla vertailemalla: (a) sisaisesti, eli vertaillen
erilaisia N1c-haplotyyppejé, painottaen niitd joiden GD on lahimpana muodostuvaa perustajahaplo-
tyyppid, seké (b) ulkoisesti, eli vertailemalla veljeshaploryhmiin N1a ja N1b sekd isdhaploryhmaén
N1. Nyrkkisd&ntond voidaan pitad, ettd jos N1c-haploryhmén perustajahaplotyypin arvoksi on eh-
dolla kaksi vaihtoehtoa, valitaan se joka on sama tai lahempané kuin veljes- ja iséhaploryhmillé.
Automaattisesti ei kuitenkaan voida valita ndiden ldheisten haploryhmien arvoja Nlc-
perustajahaplotyyppiin, vaan ainoastaan silloin jos arvo l0ytyy myo6s jostain vanhasta N1c-
ryhmésta.

Sukupuu

Seuraava sukupuu perustuu haplotyyppisukupolvien jatkumoon: jokainen vaihe eroaa yhden mutaa-
tion osalta edellisestd ja seuraavasta vaiheesta. Jotta valtyttaisiin haarojen nimitysten tarpeettomalta
paisumiselta (tyyliin lala2albla2c), olen pééattdnyt pitdd numeroinnin aluksi juoksevana. Toisin
sanoen koko haploryhmén N1c perustajahaplotyyppi on 0, sen jalkeldinen on 1, sen jélkeldinen on
2, sen jalkeldinen on 3 ja niin edelleen. Jos jalkeldisia on useampia, otetaan kayttoon pienet Kirjai-
met: 3:n jalkel&isid ovat esimerkiksi 3a, 3b ja 4. Merkitsematonta padhaaraa seuraa se jélkeldinen,
joka on synnyttanyt eniten jalkel&isia. Jos taas 3a:lla on jalkel&isia, niitd merkitd&n 3al, 3a2 ja niin
edelleen. 3a ja 4 ovat siis veljeksid, ja ne onkin alla olevassa taulukossa sisennetty kohdakkain.

Kunkin haaran TGD (true genetic distance = todellinen geneettinen etéisyys, erotukseksi las-
kennallisesta GD:std) perustajahaplotyypistd on helposti laskettavissa: ensimmainen numero mer-
kitsee suoraan erottavien mutaatioiden méaaraa, ja siihen lisataan yksi per jokainen seuraava kirjain
tai numero. Niinpd 5alb:n TGD perustajahaplotyyppiin olisi 5 + 3 = 8, ja 8a:n TGD perustajahaplo-
tyyppiin on 8 + 1 = 9. Yhtaaikaisesti tapahtuvat kaksosmutaatiot (kuten DYS464a,b = 14 14 > 13
13) ja tuplamutaatiot (kuten DY S449 = 28 > 30) kasitelladn yhtend mutaationa.



N1lc-sukupuu:

0. Perustajahaplotyyppi
Oa. (DYS449 =28 > 27 | DYS464a,b = 14 14 > 13 13)
Ob. (DYS391 =10 > 11 | DYS449 = 28 > 29)
1. (DYS385a =12 >11)
la. (DYS531=11>12|DYS576 = 16 > 15)
1lal. (DYS390 = 23 > 24)
2.(DYS391 =10>11)
2a. (DYS442 = 13 > 14)
2al. (DYS570 = 18 > 20)
2a2.(DYS391 =11 > 10)
2a3. (DYS19 = 14 > 15) Balttilainen
2a3a. (DYS385b = 13 > 14) Keskieurooppalainen
2a3b. (DYS389-1 =13 > 14 | DYS456 = 14 > 13) Itdeurooppalainen
3. (DYS389-1 =13 > 14)
3a. (DYS393=14>13|DYS19=14>12|DYS459,b=1010>99 |
DYS447 =25 > 26 | DYS442 = 13 > 14) Iberialainen
3b. (DYS448=19>20|DYS449 28 >29 |DYS464a,b =14 14> 1515 |
DYS607 = 15> 16 | DYS444 = 13 > 14) Turkkilainen
3c. (DYS439 = 10 > 11) Skandinaavinen
3cl. (DYS19=14>13)
4.(DYS442=13>12)
5. (DYS449 = 28 > 30)
6. (DYS390 = 23 > 24) Suomalainen
7.(DYS464a,b =14 14> 13 13; DYS576 = 16 > 18)
7a. (DYS464c,d = 15 15 > 14 14) [tai 9c.]
7al. (DYS570 = 18 > 19) [tai 9c1. jne.]
7ala. (DYS439 =10 > 11)
7alb. (DYS19 = 14 > 15)
7alc. (DYS393 = 14 > 15)
8. (YCAIIb =20 >18)
8a. (DYS449 = 30 > 31)
8al. (DYS447 = 25 > 26)
8ala. (DYS464a,b =13 13 > 15 15)
8alb. (Y-GATA4H=11>12 | DYF406S1 =11 > 12)
8albl. (DYS449 = 31 > 30)
8albla. (DYS19=14>15|DYS389-b =16 > 17 | DYS458 = 17 > 16)
9. (DYS464c,d =15 15 > 14 14)
9a. (DYS458 = 17 > 18)
9b. (DYS449 =30 > 31)
[9c. =7a. (YCAIIb =18 > 20)]
[9cl. =7al. (DYS570 =18 >19) jne.]
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Ryhmaa 0 (Oa, Ob) tavataan harvinaisena Ukrainasta ja Suomesta. Ehkdpé Keski-Aasiassa ja Etelé-
Siperiassa esiintyy myos tatd ryhmaa, jos haploryhma N1c on syntynyt sielld. Myos ryhman 1 jélke-
l4isia tavataan harvinaisina lahinnd Suomesta.

Ryhma 2 edustaa ensimmaisté selvasti ekspansiivista vaihetta, ja erityisesti sen eteldinen haa-
ra 2a3 jalkeldisineen vastaa kaytdnnossa kaikesta Baltian ja sen eteldpuolisen Euroopan N1c:sta
(lukuun ottamatta suppealevikkisia turkkilaista ja iberialaista haaraa). Balttilaista 2a3:a tavataan
Baltian ja Puolan lisaksi Valko-Vendjaltd, Ukrainasta ja Vendjélta. Sen jalkeldislinjoista erottuu
lantinen 2a3a (Saksa, Tsekki, Slovakia, Belgia, Puola, Baltia ja Vendjd; harvinaisena Suomessa) ja
itdinen 2a3b (Puola, Baltia, Ukraina ja Saksa). Pohjoisemmat jélkeldishaarat 2al ja 2a2 esiintyvét
harvinaisina Suomessa.

Ryhma 3 on laaja-alainen: sitd tavataan Unkarista, Ukrainasta, Vendjalta, Suomesta ja Norjas-
ta. Sen jalkeldislinjoihin kuuluvat iberialainen 3a (Espanja, Portugali ja Etelda-Amerikka), turkkilai-
nen 3b (turkkilaiset ja turkinsukuiset kazakhstanilaiset) ja skandinaavinen 3c (Ruotsi ja Norja).
Ryhma 3 edustaa siis N1c:n laajinta eurooppalaista ulottuvuutta. Sen jalkeldisryhmien sijoittuminen
2a3:n pohjois- ja eteldpuolelle viittaa siihen, ettd ryhma 3 syntyi jossakin Baltian tai Valko-Vengjan
tienoilla ja levisi sitten etelddn ja pohjoiseen kun ryhmé 2a3 jélkeldislinjoineen syrjaytti sen van-
hoilla keskusalueilla.

My6s myyttinen itdskandinaavinen (“esiruotsalainen”) viikinki Rgrikr, joka perimatiedon
mukaan kutsuttiin hallitsemaan Rus-valtakuntaa (“esi-Vendja”) 800-luvulla ja tunnettiin sielld ni-
melld Rurik tai Rjurik, kuului véitettyjen jalkeldistensd geenitestauksen perusteella N1c-
haploryhmaan ja sukupuuni ryhméén 3. Han ei kuitenkaan kuulu skandinaaviseen ryhméén 3c vaan
toiseen ryhmaan, jossa DYS458 ja DYS459a,b ovat 18 9 9. Suomenruotsalaisista (jos nimesta ja
asuinpaikasta voi paatelld) 10ytyvat lahimmat osumat rekonstruoidulle Rurikin haplotyypille, mutta
Skandinaviassakin on melko laheisid osumia. Kyseiset suomenruotsalaiset ovat vain GD 2/37 ja
3/37 padssa Rurikista, joten he saattaisivat olla jopa hanen suoria jalkeldisidén.

Ryhmat 4 ja 5 edustavat pullonkaulavaihetta: puuttuvaa lenkkiéd 4 edustaa tiettavasti vain yksi
puolalainen, ja puuttuvaa lenkkid 5 yksi venaldinen. Ndiden ryhmien levinneisyys on saattanut ai-
emmin ulottua Suomeenkin, koska ylivoimaisesti suurin osa suomalaismiehista on naiden ryhmien
jalkeldisia ja koska ryhméa 3 tavataan Suomesta muttei esimerkiksi Puolasta. Liséksi puolalainen ei
edusta ryhmé 4:n p&édhaaraa vaan jotain sen sivuhaaraa. Mitddn muuta siltaa ryhmastd 3 suomalai-
seen ryhmaan 6 ei kuitenkaan ole nykyaineiston pohjalta 6ydettavissa.

Ryhma 6 rajoittuu Suomenlahden pohjoispuolelle: Suomen liséksi sitd ja sen jalkelaisryhmia
tavataan vain Skandinaviasta ja Vengjaltd. Ryhmaét 7, 8 ja 9 ovat kaikki lisddntyneet Suomessa suu-
ressa maarin. Ryhmaa 7 tavataan skandinaaveilta mutta myods venaldisilta ja saamelaisilta, joten se
lienee vanhempi ja on ehka syntynyt jossakin Laatokan lahistdlld. Ryhmia 8 ja 9 tavataan skandi-
naaveilta muttei venaldisilta eika toistaiseksi saamelaisiltakaan, joten ne ovat ehka syntyneet vasta
Suomessa. Minun ryhméni on 8ala.

Suomeen ei ole tullut eteldisempid N1c-haaroja, vaan kaikki tdnne pé&atyneet N1c-ryhmaét
nayttavat syntyneen taalla tai tulleen idan suunnalta — tosin virolaisten laajempi testaaminen 67
markkerilla voisi auttaa l6ytdmaan puuttuvia lenkkeja: nyt Virosta on vain yksi ainoa N1c-
haplotyyppi. Aitoa balttilaista haaraa 2a3 tavataan Suomesta vain muutama osuma; mutaatio
DYS19 = 14 > 15 on tapahtunut itsendisesti myos erdissa suomalaisissa alaryhmissa.

Selvittadksesi mihin ryhmééan haplotyyppisi kuuluu, sinun tarvitsee vain seurata sukupuuta
tyvestd alkaen: jos sinulla on kohdassa DY S385a arvo 11, etene ryhméén 1, ja niin edelleen.
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Esi-isien paikannus

Kartoittamalla lahimpéané esi-isia olevien haplotyyppien levinneisyys maakuntatasolla paastaén toi-
vottavasti sukulinjan alueellisen levidmisen jaljille. Tassa kannattaa kayttd4 apuna karttoja, tai nii-
den puuttuessa Google Maps -palvelua sekd Wikipedian sivustoa Suomen maakunnat, missa niihin
laskettavat kunnat on listattu. Jos esimerkiksi osuma on Loimaalta, katson karttapalvelusta sen si-
jaitsevan lounaisessa Suomessa. Kokeilen maakunnista ensin Varsinais-Suomea, ja sieltd Loimaa
Ioytyykin. Entisen Suomen Karjalan (Laatokan Karjala ja Karjalankannas) merkitsen vain KAR
(sen kunnat loytyvat eri sivulta), ja muiden maakuntien lyhenteet ovat lapindkyvié. Lappi voidaan
tarvittaessa jakaa viiteen seutukuntaan.

Otan mukaan myds veljeshaaroja, koska ne voivat auttaa tdsmentamaan yhteisen esi-isan pai-
kannusta ja ajoitusta. Listaan haplotyyppitaulukostani I6ytyvat sijaintitiedot (kaikista niita ei ole
annettu):

8ala: Eno PKA, Karstula KSU, Kangasniemi ESA, Mikkeli ESA, Hyrynsalmi KAI, Vaala KA.
2 = ESA, KAI

8alb: llmajoki EPM, Oulu PPM, Rantasalmi ESA, Lappajarvi EPM, Liperi PKA, Ylitornio LAP,
Peréseindjoki EPM, Suonenjoki PSA, Saarijarvi KSU, Kokeméaki SAT, Laukaa KSU, Kangas-
niemi ESA, Kangasniemi ESA, Rautalampi PSA, Kangasniemi ESA, Nilsid PSA, Leppavirta
PSA, Evijarvi EPM, Joutseno EKA, Kemi LAP, Kuopio PSA, Jaaski KAR.
5=PSA |4 =ESA, EPM

8al: Loimaa VSU, Raisdla KAR, Haapavesi PPM, Hiitola KAR, Suonenjoki PSA, Piikkio VSU,
Tuusniemi PSA, Kerimadki ESA, Raahe PPM, Jdmsa KSU, Liperi PKA, Joroinen ESA, Laukaa
KSU, Langelméki PIR
2 =VSU, KAR, ESA, PSA, KSU, PPM

Esi-isien ajoitus

Ajoittamisessa on tarkeinta etsid mahdollisimman kauas kunkin ryhmén perustajahaplotyypisté ke-
hittyneet haplotyypit. T&ma johtuu siit4, ettd mutaatiot saattavat jdada tapahtumatta pitkallakin ai-
kavélilla, joten erottavien mutaatioiden vahyys ei automaattisesti kerro nuoruudesta. Sen sijaan mu-
taatioiden ilmenemisell& on tietty enimmaisnopeus, joten erottavien mutaatioiden suuri lukumaara
kertoo automaattisesti vanhuudesta.

Omassa ryhméssani 8ala eniten perustajahaplotyypistd eroamme mina (TGD 4/67 kun kak-
sosmutaatiot lasketaan yhtend) ja Vaalan Kemppainen (TGD 5/67). Todellinen geneettinen etdisyy-
temme on siis 9/67. TMRCA-laskurissa laitetaan nyt kohtaan Number of markers arvo 67 ja koh-
taan Number of markers that match arvo 58 (eli 67 — 9). Sitten kohtaan Mutation rate sijoitetaan
oikea 67:n markkerin kerroin 0.0028 ja painetaan Create list.

Vasemmassa sarakkeessa nékyy kunkin transitional eventin (TE) yksittainen todenn&kdoisyys
ja oikeassa sarakkeessa kumuloituva eli kerrostuva todennakdisyys. N&hdaan, etta suurin yksittai-
nen todenndkdisyys on 0.02298, ja tdma suurin yksittdinen todennakdisyys on silla vaihtoehdolla,
ettd viimeinen yhteinen esi-isamme eli 51-52 TE:t4 sitten. Tdma jaetaan kahdella, jolloin saadaan
26 sukupolvea, mika sukupolven ollessa 25 vuotta antaa ryhmamme iéksi 26 x 25 = 650 vuotta.
Oikeasta sarakkeesta ndhdaan, ettd 50 % todennakoisyydelld (0.503) yhteinen esi-isdmme eli 55
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TE:ta eli 23 sukupolvea eli 575 vuotta sitten, 70 % (0.705) todenn&kdisyydelld 65 TE:t& eli 33 su-
kupolvea eli 825 vuotta sitten ja 90 % (0.901) todennékdisyydellé joka tapauksessa 81 TE:té eli 42
sukupolvea eli 1050 vuotta sitten.

Lasketaan vastaavasti veljesrynmamme 8alb TMRCA. Rantasalmen Hiltunen eroaa ryhman-
s& perustajahaplotyypistd TGD 7/67 verran ja Tornion Pietari TGD 4/67 verran. Possakka eroaisi
Pietaria enemman, mutta han kuuluu samaan alaryhmadan kuin Hiltunen, joten han ei kelpaa: vertail-
tavien haplotyyppien pitad olla kehittynyt eri suuntiin. Tdméan ryhmén suurin sisdinen ero on siis
TGD 11/67, mik& antaa hieman vanhemman ajoituksen: suurin yksittdinen todennédkoisyys on 64
TE:té& eli 32 sukupolvea eli 800 vuotta sitten. Tama veljesryhnmadmme voi siis olla jopa 150 vuotta
omaa ryhméani vanhempi, mika voi osaltaan selittdd myos levinneisyyksien eron.

Kun sitten lasketaan isaryhman 8al ikéa, ei luonnollisestikaan voida rajoittua tuon ryhman
haplotyyppeihin (mika antaisi aivan liian nuoren ajoituksen), vaan sen kahden jalkeldisryhman ka-
uimmaksi mutatoituneita haplotyyppeja verrataan sen juurrutettuun perustajahaplotyyppiin. Né&in
vertailussa ryhmén 8ala Kemppainen eroaa ryhman 8al RFHT:std TGD 6/67 verran ja ryhman
8alb Hiltunen eroaa siitd TGD 9/67 verran. N&iden kahden &aripd&dn TGD on siis perati 15/67, mika
antaa todennakdisimman yksittaisen ajoituksen 90 TE:td eli 45 sukupolvea eli 1125 vuotta sitten.
Esi-isé 8al nayttaisi siis elaneen suunnilleen viikinkiajalla, vuosivalilla 800-1050 jaa.

Tamén kauemmas taaksepdin ei paasta ennen kuin muistakin 8a:n jélkeldishaaroista kuin
8al:std on keratty haplotyyppejd. Mutta tdma aikasyvyys riitta jo pitkélle esihistoriaan.

Tulosten yhdistaminen tunnettuun historiaan ja esihistoriaan

Alustavasti voidaan sanoa, ettd esi-isé 8al nayttaa eldneen jossain pdin eteldistd Suomea viikinki-
ajalla. Jos pohjaksi otetaan se, mité tiedetdan suomalaisten heimojen varhaisista vaestoliikkeist,
niin hé&net voidaan sijoittaa viikinkiaikaiseen Lounais-Suomeen. Hanen jalkel&isidan (ryhmaa 8al)
on jaanyt tanne (VSU, PIR), mutta heitd on myds levinnyt yhtaalta pohjoiseen Perameren rannoille
(PPM) ja toisaalta itdan (KAR).

Juuri viikinkiaikana lansisuomalaisia (muinaishdmaélaisid) ehtii Perdmeren rannoille asti, mis-
sé& skandinaavit tuntevat heidat kveeneind. Viikinkiajan alussa he vaikuttavat myds Laatokan rannal-
la Vuoksen suuseudulla, missa heidan ja alkuvéeston yhteisvaikutuksesta syntyy kukoistava Mui-
nais-Karjala; muinaisvenaldisissé lahteissa Kakisalmi tunnetaan nimella Korela, joka liittyy Karjala-
nimitykseen.

8al:n jalkelaisryhmistd vanhempi, 8alb, syntyy suunnilleen ristiretkiajalla (karkeasti valilla
1050-1300 jaa.) todennékaisesti Karjalassa (yksi karjalainen osuma). 1100-luvun tienoilla Mikkelin
alue karjalaistuu arkeologisesti, ja tastd tapahtumasta syntyy savolainen heimo. Savolaisten laaja-
mittainen levittaytyminen Eteld-Savosta pohjoispuolisiin suuntiin alkoi 1400-luvulla, ja savo-
laisekspansio selittadkin hyvin ryhmén 8alb levinneisyyden: sit4 tavataan eniten Pohjois- ja Etel&-
Savosta sekd Eteld-Pohjanmaalta; jalkimmaéinen esiintyméalue liittyy savolaiskiilaan, joka tunkeutui
Eteléd- ja Keski-Pohjanmaan véliin. Keuruu ja Evijarvi kuuluvatkin savolaiskiilan alueeseen.

8al:n jalkelaisryhmistd nuorempi, oma ryhméni 8ala, syntyy keskiajalla (noin aikavalilla
1300-1500 jaa.). Sita ei tavata Karjalasta, joten se lienee syntynyt vasta Eteld-Savossa, minne sen
esimuoto 8al levisi joskus 1100-luvun tienoilla alueen karjalaistuessa. Myods 8ala ehti osallistua
savolaisekspansioon, ja se levisi Keski-Suomeen, Pohjois-Karjalaan ja Kainuuseen.
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Na&in olen saanut isdlinjastani jo paljon td&smallisemman ja ennen kaikkea eldvamman kuvan.
Esivanhempien vaiheista saa vieldkin eldvamman kasityksen, kun tutustuu néita tuloksia vastaaviin
kohtiin Suomen historiassa ja esihistoriassa: millaista oli elama viikinkiajan Varsinais-Suomessa,
missa sokkeloinen saaristo suojasi tehokkaasti skandinaavisilta kauppiasryovareilté eli viikingeilta?
Millaista oli elamé& kukoistavassa Muinais-Karjalassa Laatokan lansirannalla, josta tehtiin sotaretkia
hamalaisia vastaan vahvan mutta kristinuskoon painostavan eteldisen naapurin Novgorodin tuke-
mana? Millaista oli eldmé keskiajan Eteld-Savossa, osana Ruotsin valtakuntaa ja aivan silloisen
rauhattoman itarajan tuntumassa?

Vaikka historiallisia dokumentteja esivanhemmistamme ei noin varhaisilta ajoilta olekaan,
mahdollistaa geenisukututkimus kuitenkin yksilon tavoittamisen. Emme ehka tavoita jokaista suku-
polvea, mutta ainakin ne jotka vastaavat haplotyyppisukupolvia: ne joissa on tapahtunut jokin mu-
taatio, jonka syntyajan ja -paikan voimme edella esitetylld tavalla saada selville.

Sukunimet

Koska sukunimi kulkee yleensd isélinjan mukana, on selvitettdva sukunimen alkupera ja levinnei-
syys: niiden perusteella saatetaan saada lisévalaistusta isélinjan historiaan. Sukunimen Hakkinen
taustalla nayttéda olevan karjalainen sana hakki ’harka, sonni’ (Mikkonen & Paikkala: Sukunimet,
Otava 2000). Kuusiosaisen Karjalan kielen sanakirjan verkkoversion perusteella tat4 sanaa ei juuri-
kaan tavata Vienasta (siniset murteet, ks. ylapalkista Kartta), vaan ainoastaan Etel4-Karjalasta ja
Aunuksen Karjalasta (punaiset ja vihredat murteet). Sukunimen alkuperda on siis etsittdva Laatokan
ymparistosta.

Kaksiosaisen Suomalaisen sukunimikartaston (Juhani Péyhonen, SKS 1998 ja 2003) perus-
teella Hakkisid on Karjalassa Laatokan pohjoispuolella ja Viipurin tienoilla, ja Suomessa suurin
keskittymé on Eteld-Savossa. Tamé sopii hyvin yhteen edelld saadun kuvan kanssa, vaikka Karja-
lasta Eteld-Savoon siirtynyttd esi-isaani (8al:n jalkeen mutta ennen 8ala:ta) ei vield voikaan pitaa
minkd&an tietyn sukunimen kantajana.

Katsotaan sukunimikartastoista vield oman ryhmani 8ala muut sukunimet: Marttinen, Oino-
nen, Lampinen, Kemppainen ja Porkka. Ainoa nditd sukunimié yhdistava tekija on keskittymé Ete-
18-Savossa, joten yhteinen esi-isémme nayttéisi tosiaan syntyneen siella.

Jatkosuuntaa sukututkimukselle

Geenisukututkimus tarjoaa nyt uuden suunnan myo6s perinteiselle, historiallisiin dokumentteihin
perustuvalle sukututkimukselle. Sukututkimuksen keinoin ei suomalaisten sukujen kohdalla péaéstéa
1500-luvun taakse, mutta voisi olla palkitsevaa selvittda kaikkien samaan ryhmaan kuuluvien testat-
tujen varhaisin suoran isélinjan esi-isé: kuinka l&helle Etela-Savoa paastaan? LOoytyyko jotain muuta
yhteista?

T&té tyota ei tietenkdan tarvitse tehda itse, vaan Suomen sukututkimusseuran sukututkijaluet-
telosta (http://www.genealogia.fi/linktoold/sukututk/frames.php?type=1&Kkieli=fi) voi etsid jonkun
naité sukuja jo tutkineen.

Jos olet vield tdmén oppaan jalkeenkin eksyksissa, voit kirjoittaa tekijalle osoitteeseen:
jaakko.hakkinen@bhelsinki.fi
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Y Search-tietokanta isélinjojen etsimiseen: http://www.ysearch.org/

MitoSearch-tietokanta ditilinjojen etsimiseen: http://www.mitosearch.org/

Artikkeli jossa on karttoja N-haploryhmista: http://volgagermanbrit.us/documents/Rootsi_et_al.pdf
Suomalaisten geneettiset isélinjat: http://www.mv.helsinki.fi/home/jphakkin/lsalinjat.html
Google Maps: http://maps.google.fi

Suomen maakunnat, kuntalista: http://fi.wikipedia.org/wiki/Suomen_maakunnat

Luovutettu Karjala, kuntalista: http://fi.wikipedia.org/wiki/Luovutettu Karjala
TMRCA-laskuri, aika yhteiseen esi-isaan: http://dna-project.clan-donald-usa.org/tmrca.htm
Sukututkijaluettelo: http://www.genealogia.fi/linktoold/sukututk/frames.php?type=1&Kkieli=fi
Karjalan kielen sanakirja: http://kaino.kotus.fi/cgi-bin/kks/kks_etusivu.cgi
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