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Kun genominlaajuista selvitysta paastiin tekemaan
muinais-DNA:sta 2010-luvun alkupuolella, vakiin-
tui kasitys, ettd mesoliittisen kivikauden lansieu-
rooppalaiset metsastdja-kerailijat olivat tumma-
ihoisia ja sinisilmaisia. Monelle maallikolle tama
on ollut hankala asia hahmottaa — ja osalle jopa
hankala hyvaksya. Asiaan liittyy epavarmuusteki-
joita, joita kasittelen tdssa tarkastelussa. Vastaan
kysymyksiin: (1) Mitda kdytdnndssa tarkoittaa
"tummaihoinen”? (2) kuinka paljon ihonvariin vai-
kuttavista geeneistd oikeastaan tiedetaan? (3)
Mitd muinaisten metsastajien ihonvaristd voidaan
sanoa?

Mesoliittinen eli keskinen kivikausi on ajanjakso, joka
alkoi jadkauden paattymisestd ja paattyi maanviljelyk-
sen ja sen liitanndisilmiodiden kuten keramiikan levidmi-
seen Eurooppaan. Absoluuttisina vuosina puhutaan Poh-
jois-Euroopan osalta ajasta suunnilleen vuosien 8500
eaa. ja 3500 eaa. valissa.

Tuohon aikaan ihmisten elinkeino oli metsastys ja
kerdily, eli véentiheys oli pieni ja ”heimojen” alueet laa-
joja. Suunnilleen koko Euroopassa véestd oli geneetti-
sesti hyvin yhtendistd, vaikka se onkin tapana jakaa lan-
tisiin (WHG = Western Hunter-Gatherers) ja itéisiin
metsastdjiin (EHG = Eastern Hunter-Gatherers). Li-
séksi erotetaan Skandinavian metsastajat (SHG = Scan-
dinavian Hunter-Gatherers), jotka olivat kahden muun
sekoitus (esim. Glnther et al. 2018).

Jo pitk&&n on Katsottu, ettd lantisilla metséstajilla
(WHG) oli tumma iho ja siniset silmét (esim. Sanchez-
Quinto et al. 2012; Olalde et al. 2014; askettain tarkem-
min Brace et al. 2019), mutta itdisid metsastéjia on alus-
tavasti pidetty vaaleaihoisina ja ruskeasilmaisina (Gunt-
her et al. 2018). Aivan &skettéin esijulkaistussa tutki-
muksessa ehdotettiin itéisillekin metsastéjille tumma
ihoa (Saag et al. 2020).

1. Tummaihoisuus geneettisena piirteena

Ihonvérigenetiikan tutkimus on ollut viime vuosina hy-
vin vilkasta, ja muista maanosista I0ydetdan sellaisia
alueellisesti ihonvériin vaikuttavia kohtia, joita ei eu-
rooppalaisten osalta ole aiemmin havaittu (Etela-Ame-
rikka: Adhikari et al. 2019, Afrikka: Crawford et al.
2017; Martin et al. 2017).

Lisaksi on pidetty mahdollisena, ettd neanderthali-
nihmisille olisi kehittynyt ihan omanlaisiaan ihonvarin
vaaleutta lisadvia alleeleja, koska he ovat asuneet sato-
jatuhansia vuosia Euraasiassa. Heiltd nimittdin ndyttai-
sivét puuttuvan vaaleusalleelit niissé kohdissa, jotka eu-
rooppalaisilla vaalentavat ihoa. (Ju & Mathieson 2020)

Toisaalta muinaiseurooppalaiset metsastajat ovat
nykyeurooppalaisten yksi esivanhempaisvéesto, toisin
kuin muiden maanosien vaestot tai kokonaan toiset ih-
misen (ala)lajit. N&in ollen heissa ei tarvitse olettaa
esiintyneen sellaisia vaaleusalleeleja, joita ei esiinny ny-
kyeurooppalaisissakaan. Siksi heidén ihonvérinsé arvi-
oimisessa ei luultavasti tarvitse ottaa huomioon ulkoeu-
rooppalaisia ihonvérialleeleja.

Toki tietyt esimerkiksi itdaasialaisissa yleistyneet
vaaleusalleelit ovat levinneet osalle eurooppalaisvées-
toja mydhemmin ja véhdisind osuuksina, eikd mui-
naiseurooppalaisilla metséstdjilla viel& ndy néita allee-
leja. Nekin kuitenkin ovat mukana tarkastelussa.

Voitaneen sanoa, ettd kaikki olennaisesti muinaiseu-
rooppalaisten metséstjien ihonvériin vaikuttavat koh-
dat ovat tiedossa. Té&ltd pohjalta kysymykseen heidéan
ihonvaristddn on mahdollista saada vastaus.

2. Tummaihoisuuden tutkiminen

Ihon, silmien ja hiusten vériin vaikuttavia kohtia on kar-
toitettu runsaasti. Silti muinais-DNA:n kohdalla on
yleensd kommentoitu vain muutamaa selkeint4 kohtaa:
sellaisia, joissa l&hes kaikilla nykyeurooppalaisilla
esiintyy yksi alleeli ja afrikkalaisilla yleensa toinen.
Vain ndistd on osattu varmuudella sanoa, etté ne viittaa-
vat muinaiseurooppalaisten metsastdjien tummempaan
ihoon.

Jo vuosien ajan on esitelty erilaisia SNP-paketteja,
joiden on katsottu voivan luotettavasti ennustaa naité
piirteitd DNA:sta. Optimaalinen paketti sisaltdad kaikki
sellaiset kohdat, joiden eroavilla alleeleilla on vaikutusta
otoksen henkildiden ihonvariin. Toisaalta siihen ei kan-
nata ottaa liikaa kohtia; olisi hyddytonta testata kohtia,
joiden erilaisten alleelien vaikutus ihonvariin jaa osoit-
tamatta.

Talla hetkelld parhaiten perusteltu ja laajalti mui-
nais-DNA-tutkimuksessakin kdytetty menetelmé on HI-
risPlex-S (Walsh et al. 2012; Walsh et al. 2017; Chai-
tanya et al. 2018). Myds tdssd tarkastelussa kéytén sité.
Kyseessé on yhteensé 41:n kohdan SNP-paketti, ja niista
36 vaikuttaa ihonvariin. Loput vaikuttavat hiusten ja/tai
silmien vériin, samoin kuin iso osa my@s ihonvériin vai-
kuttavista kohdista.



Né&in varmennetun ja kattavan SNP-paketin avulla
muinaisten metsastédjienkin ihonvéristd voidaan saada
luotettavaa tietoa. Se edellyttéd kuitenkin, ettd kaikkiin
kohtiin saadaan alleelitulos.

3. Muinaiseurooppalaisten metsastajien genotyypin
rekonstruoiminen

Puuttuvat kohdat HlrisPlex-S:n 41:n SNP:n joukossa
voivat vaikuttaa vaéristavasti kokonaiskuvaan: onhan
mahdollista, ettd niiss& kohdissa, joiden osalta ei voida
tehdd vertailua, muinaisilla metsastéjill& olisikin vaa-
leusalleeleja. Tallgin tulos ndyttéisi todellista tummem-
paa ihoa.

Olisi tarkedd saada kaikki HlrisPlex-S:n kohdat sel-
ville —vain sill& lailla menetelmé&n ennuste on luotettava.
Mité useampi kohta puuttuu, sitd epdvarmempi on tulos.
Mukana on myds yksittaisia kohtia, joiden puuttumisella
voi olla erittéin suuri vaikutus lopputulokseen. Jos esi-
merkiksi kohtaan rs312262906 laitetaan kaksi A-allee-
lia, lopputuloksena on yli 90 %:sesti punatukkainen yk-
sild — ja taysin riippumatta siitd, mit4 muihin kohtiin lai-
tetaan. Jos tulosta ei tasta kohdasta saada, lopputuloksen
potentiaalinen vaaristymé& on siis hyvinkin suuri. Mo-
nella muullakin kohdalla on yksittaisendkin suuri mer-
kitys lopputulokseen, joten puuttuvat kohdat ovat va-
kava ongelma.

Geneetikot yleensa tyytyvat niihin tuloksiin, mita
saavat DNA:sta puristettua ulos: jos jostain kohdasta ei
saada tulosta, sitten tulosta ei siind ole. Kun kuitenkin
tarkoituksena on rekonstruoida kokonainen 41-kohtai-
nen genotyyppi, ei tulokseksi voida hyvéksyé tuloksen
puuttumista. Genotyypin tdydentadmiseen on kaksi kei-
noa:

1. Lainataan muilta ndytteiltd. Samaa muinaiseu-
rooppalaista véestdd (WHG, EHG, SHG tms.)
edustavilla yksil6ill4 saattaa olla erilaisia allee-
liyhdistelmi&, mutta niiden jakauman oletetaan
olleen véestdssé tietynlainen. VVoidaan olettaa,
ettd sattumalta nykypaivéan sédilyneeseen mui-
nais-DNA:han on paatynyt todennékdisimmin
juuri yleisimpid edustuksia. Siksi yhden néyt-
teen tulos voidaan rekonstruoida myds toiseen
saman véeston ndytteeseen, josta kyseinen
kohta puuttuu.

2. Rekonstruoidaan nykyvaestdjen perusteella.
Alleelien esiintyminen eri puolilla Maapalloa
kertoo myds alleelien idsté (onko syntynyt vain
yhdella alueella vai esiintyykd kaikkialla) ja
muinaisesta frekvenssistd (onko kaikkialla ai-
van marginaalinen vai onko jossain yleisempi
kuin toinen alleeli). Naistd voidaan karkealla
tarkkuudella péatelld alleelien esiintyminen
my®&s muinaiseurooppalaisissa metsastajavées-
toissa.

Muinaiseurooppalaisten metséstajavaestojen rekonstru-
oiminen on yksiselitteistd niissa kohdissa, joissa harvi-
naisempi alleeli ei ole yleinen missadn péain maailmaa:
silloin yleisemmaén alleelin voi suurella todennakdi-

syydell& rekonstruoida kaksin kappalein myds metsasté-
javdestoille. Tallaisia kohtia ovat: rs12441727,
rs6059655, rs8051733, rs17128291, rs1126809,
rs3114908, rs3212355, rs1805005, rs1805009 ja
rs312262906 — rs796296176 (ndma kohdat on sittem-
min sulautettu yhteen).

Sen sijaan hieman vaikeampia ovat sellaiset kohdat,
joissa yksi alleeli on yleisempi jossain pain maailmaa ja
toinen on yleisempi jossain muualla, mutta kumpaakin
tavataan laajalti. Toisaalta téallaisissa tilanteissa kumpi-
kin alleeli on erittain vanha, joten rekonstruoimalla he-
terotsygootti, jolla on molemmat alleelit, tavoitetaan to-
dennékdisimmin myds muinaisten metséstajavéestojen
alleelivaihtelu. Tallaisia kohtia ovat: rs1470608,
rs1667394, rs2238289, rs1129038, rs6497292,
rs10756819 ja rs4959270.

Kolmatta tyyppia edustavat kohdat, joissa yhtd allee-
lia tavataan yleisend yhdesséd Euroopan ulkopuolisessa
maanosassa, mutta muualla se on aivan marginaalinen
tai puuttuu kokonaan. Tallaisissa tapauksissa rekonst-
ruoin toisen alleelin kaksin kappalein muinaisille met-
sastdjavaestoille, koska he kuitenkin ovat nykyeuroop-
palaisten yksi esivanhempaisvéestd. Tallaisia kohtia
ovat: rs1800414 (C-alleeli on yleinen vain 1t&-Aasiassa),
rs1545397 (T-alleeli on yleinen vain Itd-Aasiassa),
rs6119471 (G-alleeli on vyleinen vain Afrikassa),
rs10756819 (G-alleeli on yleinen vain Afrikassa).

4. Suomalaisen verrokkigenotyypin rekonstruoiminen

Verrokkindyte tarvitaan, ettd voitaisiin suhteuttaa mui-
naisten metsastajien tulos johonkin tuttuun ja konkreet-
tiseen. Heidan tummaihoisuutensa laatu hahmotetaan
vasta kun verrataan sitd meidan ihonvariimme.

Vertailuaineistona minulla on kolme suomalaista
naytettd, jotka edustavat pohjois- ja itdsuomalaisia juu-
ria: Suoml, Suom2 ja Suom3. Suom1:n Family Finder -
testi on tehty vuonna 2012, Suom2:n ja Suom3:n Family
Finder -testit on tehty vuonna 2020. Testisirun péivitys-
ten ja geneettisen tiedon kumuloitumisen vuoksi uudem-
masta testista 16ytyy enemmaén fenotyyppiin vaikuttavia
kohtia kuin vanhemmasta. Toisaalta vanhemmassa tes-
tiversiossa oli joitain sellaisia fenotyyppiin vaikuttavia
kohtia, joita ei end8 uudemmassa testissé ole. Testit tay-
dentdvat toisiaan néiltd osin.

Kokonaisen suomalaisen 41-kohtaisen HIrisPlex-S-
genotyypin rekonstruoimisessa kaytan edelld esiteltyd
metodia: lainaan muilta néytteilta ja rekonstruoin nyky-
vaestdn perusteella. On huomattava, etté kaikilta osin re-
konstruoitu suomalaisndyte (Suom) ei vastaa keskiméaa-
raistd suomalaista, vaan ainoastaan niilt4 kohdin, joille
ei l16ytynyt tulosta ndytehenkildiden FF-testistd (néista
listaus alla). Muilta osin rekonstruoitu suomalainen on
pohjandytteidensd tapaan silmienvdrin ja hiustenvarin
osalta hieman tummempi kuin keskimé&éardinen suoma-
lainen. Tdm4 heijastaa itd- ja pohjoissuomalaisia juuria:
Suomessahan vaaleus on yleisimmillaan lantis-lounai-
sessa 0sassa maata. Seuraaviin rekonstruoitaviin kohtiin
suomalaisten alleelifrekvenssit on etsitty gnomAD-tieto-
kannasta (Collins et al. 2020):



rs16891982: Suomessa vaaleusalleelin G frek-
venssi on 98,24 %, joten tahan kohtaan voidaan
suomalaisille rekonstruoida *GG.

rs2238289: Suomessa vaaleusalleelin T(A)
frekvenssi on 96,09 %, joten tdh&n kohtaan voi-
daan rekonstruoida *TT.

rs3212355: Suomessa vaaleusalleelin C frek-
venssi on 100 %, joten tdhan kohtaan voidaan
rekonstruoida *CC.

rs2378249: Suomessa vaaleusalleelin G frek-
venssi on vain 11,08 %, joten tdhdn kohtaan
voidaan rekonstruoida *AA.

rs12441727: Suomessa vaaleusalleelin A frek-
venssi on vain 12,37 %, joten tdhdn kohtaan

voidaan rekonstruoida *GG.

10.

rs6119471: Suomessa vaaleusalleelin C frek-
venssi on 100 %, joten t&ha&n kohtaan voidaan
rekonstruoida *CC.

rs17128291: Suomessa vaaleusalleelin C frek-
venssi on vain 15,05 %, joten tdhdn kohtaan
voidaan rekonstruoida *TT.

rs6497292: Suomessa vaaleusalleelin T frek-
venssi on 98,30 %, joten tahan kohtaan voidaan
rekonstruoida *TT.

rs1545397: Suomessa vaaleusalleelin T frek-
venssi on vain 11,14 %, joten td4h&n kohtaan
voidaan rekonstruoida *AA.

rs3114908: Suomessa vaaleusalleelilla G(C)
on frekvenssi 69,68 %, joten tahdn kohtaan voi-

daan rekonstruoida *GG.

Taulukko 1: HirisPlex-S genotyypit suomalaisissa ja mesoliittisissa metsastdjandytteissa

SUOMALAISET LANTISET METSASTAJAT WHG SKANDINAVIA SHG ITAISET EHG
HirisPlex-S Vaa- Suom Suom Suom Suom Latv Latv Latv LaBr Losc Bich Whg Mot Ajv Hum Ukr Kar Ehg
lea all. 1 2 3 HG1 HG2 HG3 12 58 2 HG HG

rs1426654 G>A | AA AA AA AA AG | AG | AG | GG | GG | GG | GG AA | GG | AA AA | AA
1s12203592 C>T | --- CcC CcC CcC TC | TC | --- TC | TT | CC | TC TT | TC | TT | CC | CC | CC
rs1805007 C>T | --- CcC CcC CC CC |cC|cCc|jcc |jcec jecec|ce == CC |CcC |cCc |cec |ce
rs1800414 A>C- | AA AA AA | AA | AA | AA AA *AA
s16891982 C>G | --- *GG | CC | CC | CcC |cCc |cc |cc |cc = CC |CC | CC | CG | cG
rs1667394 G>A- | --- GG AA AG AA | AA | AA AA AA AA *AG
rs1805008 C>T CcC CcC CcC CcC CC |CcC |cCc |jcc |jcecjcc|ce CC|CC |CcC |cc|cc |cc
rs1800407 G>A- | GG GG GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG GG | GG | GG | AG | GG | AG
s11547464 G>A | --- GG GG GG GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG = GG | GG | GG | GG | GG
rs885479 G>A- | AG AG GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG GG [ GG | AG | GG | GG | GG
s2228479 G>A | GG GG GG GG GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG GG | GG | GG | GG | GG | GG
rs1042602 C>A | --- CcC AA AC CC [ --- CC | CC | CC | cC CcC | CcC | --- CC | CC | CcC
rs1805006 C>A | CC CcC CcC CC CC |cC|cCc|jcc |jcec jcec|ce CC|[CC |AA |CC|CC |CC
rs6059655 G>A | --- GG GG GG GG | GG | GG GG *GG
rs2238289 C>T- | --- *TT | TT | TT ([ TT | TT | TT | TC | TT TT | TC | TT === *TC
rs8051733 C>T- | TT 1T TT | TT | TT 1T *TT
rs1129038 G>A- | GG GG AA AG AG | AA | AA | AA | AA | AG | AA AA | GG | GG *AG
rs1110400 [ T>C [TT [ - [ [TT [TT [TT [TT | TT [TT [TT [TT [ - [TT [TT | TT | TT | TT
rs1126809 G>A | --- GG GG GG GG | -- GG | GG GG *GG
rs12913832 A>SG | --- AA GG AG AG | GG | GG | GG | GG | AG | GG GG | GG | AG | AA | AA | AA
rs1393350 G>A | --- GG GG GG GG | -- GG | GG | GG | GG | GG GG | GG | GG | GG | GG | GG
rs3212355 >C- | --- *CC | CC | cC | cC CcC *CC
rs2378249 A>SG | --- *AA | AA | AA | AA|AA | AA | AAAA AA | AA | AG | AA | GG | AG
1s28777 C>A | --- AA AA AA CC |CC |AC | CC | AC | CC | CC AA | CC | AA | CC | AC | AC
rs12441727 A>SG | --- *GG | --- *GG *GG
1s6119471 G>C | --- *CC | CC |cC jcCc |jcc jcec |ceec |cece CC | CC | CcC - *CC
rs2402130 G>A | AA AA AA | AA | AA | AG | AG | AA | AA AA | AA | AA | AG | AA | AG
rs17128291 T>C- | --- TT | TT | - T 1T *TT
rs12896399 G>T | --- GG GG GG GG | GT | GT | --- GG | GT | GG - TT | GG | GT | GT | GT
rs6497292 C>T - TT | TT | 7T | TT 1T *TC
rs1470608 T>C- | 1T TC CcC TC *TC *TC
rs683 A>C | AC AC AC | AC | AA | AA | AA |AC | AA AA | CC |AA | CC | -- CC
512821256 T>C T TT 1T TT [ TT | TT | TT | TT | TT TT [ TT | TT | TT [ TT | TT
s1545397 A>T *AA | AA | AA | AA | AA | AA | AA | AA === AA | AA === *AA
rs3114908 A>SG | --- *GG | GG | GG | GG GG *GG
rs10756819 G>A | AA AA GG | GG | GG GG *AG

36 14 18 18 35 32 31 32 25 25 24 35 19 24 23 19 19 35
rs1805005 G>T GT GG GT GT | GT | GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG [ GG | - | GG | GG | GG
rs312262906 | G>A - *GG | --- *GG *GG
rs4959270 C>A CcC CC [ AC|AC|AA|CC|AA|CC| AC |AC|AC | AA|AC| AC | AC
rs1805009 G>C - GG GG GG TT | TT | TT | GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG | GG
1s201326893 | C>A - CcC CC CC CC CC

41 Vaa- Suom | Suom Suom | Suom Latv Latv Latv LaB Losc | Bich | Whg Mot Ajv Hum | Ukr Kar Ehg

lea all. 1 2 3 HG1 | HG2 | HG3 12 58 2 HG HG

A-, G-, T-, C- = miinus-orientaatio SNPedian ja tutkimusten valilla: datassa nakyva C on tulkittava G:ksi ja T A:ksi ja pdin-
vastoin (C<>G, T¢>A). HirisPlex-S:ssa poikkeavan orientaation kohtia on viela paljon enemman.




Muinaisndytteiden alleelit on otettu tutkimuksista seu-
raavasti:
Saag et al. 2019: Latvia HG1, HG2, HG3
Gunther et al. 2018: La Brafia, Loschbour, Bichon,
Motalal2, Ajv58, Hum2, Karelia EHG
Olalde et al. 2014: La Brafia
Jones et al. 2017: Loschbour, Ukraina HG

Kuva 1: HlrisPlex-S tulokset

5. Tummaihoisuuden vertaaminen

Tdassd osiossa vertaan muinaiseurooppalaisten metsés-
tajavéestojen ihonvériin vaikuttavia kohtia nykysuoma-
laisiin. Edell& olevan taulukon tulosten ajaminen HI-
risPlex-S:ssd tuottaa seuraavia tuloksia

p-value AUC Loss p-value AUC Loss p-value AUC Loss
blue eye 0.05 0 blue eye 0.459 0 blue eye 0 0
intermediate eye 0.114 0 intermediate eye 0.155 O intermediate eye 0.018 0
brown eye 0836 0 brown eye 0387 O brown eye 0982 0
blond hair 0222 0 blond hair 0038 0 blond hair 0.027 0
brown hair 0.601 0 brown hair 0897 0 brown hair 0558 0
red hair 0.001 0 red hair 0.004 0 red hair 0 0
black hair 0.176 0 black hair 0.061 0 black hair 0.415 0
light hair 0668 0 light hair 0458 0 light hair 0034 O
dark hair 0332 0 dark hair 0542 0 dark hair 0966 O
very pale skin 0.007 O very pale skin 0 0 very pale skin 0.001 0
pale skin 0.05 0 pale skin 0 0 pale skin 0.008 0
intermediate skin  0.939 0 intermediate skin  0.13 0 intermediate skin  0.221 0
dark skin 0.003 0 dark skin 0.831 0 dark skin 0.029 0
dark to black skin 0 0 dark to black skin  0.04 0 dark to black skin  0.741 0

SUOM (rekonstruoitu suomalainen)
https://hirisplex.erasmusmec.nl/

Tuloksista nahdaan, ett4 rekonstruoidulla suomalaisella
on ruskeat silmat, vaaleanruskeat hiukset ja keskimaa-
rainen ihon tummuus. Léntisella metsastajalla (WHG)
on todennakadisesti siniset silmét, tummanruskeat hiuk-
set ja tumma iho. Itéisella metsastajalla on ruskeat sil-
mét, ruskeanmustat hiukset ja tumma-musta iho (25 %
tosin jakautuu keskimaéréiselle ja tummalle iholle).

Saag et al. 2019 antaa Latvian metsastéjien (mukana
my0s kaksi keskineoliittista ndytettd, joita ei ole edelld
olevassa taulukossani) ihonvérille seuraavanlaisen jok-
seenkin epdméaaraisen HirisPlex-S-tuloksen:

0,00 Very Pale + Pale skin

0,00 Unpredictable Pale-Intermediate skin

0,40 Intermediate skin

0,60 Mixed/Unpredictable Intermediate-Dark +

Dark + Black skin

He ovat yhdistelleet kategorioita ja vahentineet niiden
madran neljaén syystd, jota tutkimuksessa tai sen liite-
tiedostoissa ei selitetd. Kaikki tummat ihonvarit jaavéat
viimeiseen kategoriaan. Osasyyna saattaisi olla, ettd kai-
kissa ndytteissa on 4-5 sellaista kohtaa 36:sta, joista ei
ole lainkaan saatu tulosta. Tyhjien kohtien osuus on siis
pahimmillaan 14 % kaikista, mika saattaa vaaristaa tu-
losta ja epéilemattd vaikuttaa myds sen epdvarmuutta li-
s&avasti.

On huomattava, ettd rekonstruoimani WHG ei pe-
rustu yksinomaan Latvian néytteisiin vaan myos lanti-
sempiin naytteisiin (La Brafia Espanja, Loschbour Lu-
xemburg, Bichon Sveitsi). Silti kaksi vaaleimman ihon-
varin kategoriaa saavat minunkin tuloksissani tayden
nollan, toisin kuin EHG:n kohdalla.

WHG (rekonstruoitu)

EHG (rekonstruoitu)

Tulosta ei ole syyta epdilla: myos itéisilla metsasta-
jilla nayttdisi olleen tumma iho, ilmeisesti jopa sévyl-
tddn tummempi kuin lantisilla metséstéjilla. Tama on
linjassa sen kanssa, ettd myds mesoliittista edeltavalla
paleoliittisella kivikaudella elédneiden eurooppalaisten
ihonvéri oli tumma, ja heistahan Euroopan mesoliittisen
kivikauden metsastajavéestdt melko suoraan polveutu-
vat (Ju & Mathieson 2020). Ja&kauden vuoksi asutus
keskittyi Euroopan eteléiselle vydhykkeelle, ja toisin
kuin jaékauden jalkeen pohjoisessa Euroopassa, €i viela
jaékaudella tarvittukaan ihonvarin sopeutumista vahéi-
sempéan auringonséteilyyn.

Askettain onkin ehdotettu, ett4 vaalean ihonvérin al-
leeleja levisi Eurooppaan Léhi-idasta vasta maanviljeli-
joiden mukana (Ju & Mathieson 2020). Tutkimuksen
tdydennystiedostosta kay ilmi, ettd neoliittisen kivikau-
den maanviljelij6illa oli jopa useammin erdité tunnettuja
vaaleaihoisuuden alleeleja kuin kupari- tai varhaisprons-
sikaudella aroilta levittaytyneellda Yamnaya-kulttuurin
véestolla.

Vaaleaihoisuuden yleistyminen on tapahtunut Eu-
roopassa yllattdvan myohadn, aikaisintaan vasta jaékau-
den paatyttya, kun itaiset ja lantiset metsastajat kohtasi-
vat luultavimmin jossain Itdmeren ympéristdssé vuoden
7000 eaa. tienoilla (Ginther et al. 2018). Jos kuitenkin
itdisetkin metsastdjat olivat tummaihoisia kuten nyt
néyttdd, niin ihon vaaleneminen on ehka péassyt kun-
nolla vauhtiin vasta vieldkin myéhemmin, kun vaa-
leaihoisemmat maanviljelijat tavoittivat Skandinavian
vuoden 3000 eaa. ymparistdssa (Skoglund et al. 2012;
2014). Baltiassakin ihonvéri on lopullisesti vaaleampi
vasta pronssikaudelta alkaen (Saag et al. 2019).



6. Tummaihoisuuden asteikko

Mitd oikeastaan tarkoitetaan, kun ihonvéria luonnehdi-
taan tummaksi? Ihonvéritutkimuksessa k&ytdssé on ylei-
sesti viisiportainen asteikko: 1. very pale (erittdin kal-
pea), 2. pale (kalpea), 3. intermediate (keskimaéarainen),
4. dark (tumma), 5. dark-black (tumma-musta). On huo-
mattava, ettd Euroopastakin 16ytyy tdméan asteikon mu-
kaan aivan tummimpia ihonvéreja (Kreikassa melkoi-
sesti dark, Irlannistakin jokunen dark ja jopa dark-
black; Walsh et al. 2017.), joten asteikko vaikuttaa tum-
memmassa paassd epatarkemmalta eikd vastaa kovin-
kaan hyvin nékdaistin havaintoa eri véestjen ihonvé-
rien tummuudesta.

Tutkimuksessa Martin et al. 2017 havainnollistetaan
ihonvérid melaniini-indeksié, joka eurooppalaisilla va-
est6illd on noin 25-30, Eteld-Afrikan KhoeSan-kan-
soilla 50:n tienoilla ja ghanalaisilla jopa 100. Viisipor-
taiseen ihonvériasteikkoon suhteuttaen tdmén pitdisi to-
teutua niin, ettd kutakin luokkaa vastaisi 20:n suuruinen
vali. Talloin eurooppalaiset kuuluisivat luokitukseen 2.
kalpea (Ml 21-40), KhoeSanit luokitukseen 3. keski-
maarainen (Ml 41-60), papualaiset luokitukseen 4.
tumma (Ml 61-80) ja ghanalaiset luokitukseen 5.
tumma-musta (M1 81-100).

NyKkyisin kéytdssa oleva jérjestelma véaristaa ihon-
variluokituksia, kun se tiivistdd etdisyyksia vaaleam-
massa paéssa ja venyttad niitd tummassa padssa: suoma-
laiset tulevat luokitelluksi keskimaaraisen tummaihoi-
siksi, vaikka todellisuudessa ovat melaniini-indeksin pe-
rusteella selvésti vaaleassa péaassa jatkumoa. Samoin
my06s muinaisvaestojen luokitukset yleensa vaalenisi-
vat” asteen verran, jos kdytossé olisi tasajakoinen mela-
niini-indeksiin perustuva ihonvariasteikko, joka vastaisi
ihmissilmén arviota ihonvérista.

Silloin suomalaiset olisivat ihonvariltdédn kalpeita,
kun taas tdssd tarkastelussa rekonstruoimani l&ntinen
metséstdjé olisi luultavimmin keskimadaréinen ja itdinen
metsastdjé olisi luultavimmin tumma.

Luultavimmin muinaiseurooppalaiset metsastajat ei-
vat kuitenkaan olleet yhtd tummia kuin tummimmat af-
rikkalaiset, mutta en onnistunut I6ytdmaan keskiafrikka-
laisten HIrisPlex-tuloksia asian varmistamiseksi. Kun li-
séksi afrikkalaisten ihonvariin vaikuttaa sellaisiakin
kohtia, joita ei eurooppalaislahtfisissd ihonvéritutki-
muksissa ole tullut esiin (Crawford et al. 2017; Martin
et al. 2017), niin menetelmé&an pitdisi vield lisatd useita
kohtia, jotta varijatkumon tummemman paan ihonvérien
keskindiset erot saataisiin esiin. Tamakin todennékoi-
sesti tulisi suhteellisesti “vaalentamaan” hieman mui-
naiseurooppalaisten metséstajien tulosta.

Kuva 2: lhonvdriasteikot suhteessa melaniini-indeksiin

IHONVARIASTEIKOT SUHTEESSA MELANIINI-INDEKSIIN
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7. Lopuksi

Olen téssé tarkastelussa rekonstruoinut lantisen ja itéi-
sen metsastajandytteen niin, ettd HlrisPlex-S:n kaikkiin
41:een kohtaan saataisiin tulos. Uskoakseni néin paas-
tadan tarkempaan lopputulokseen kuin nojaamalla pel-
kéastaan todellisiin muinais-DNA-néytteisiin, koska niis-
t& puuttuu aina alleelitieto useista kohdista. Analyysini
perusteella ndyttéisi silté, etté itdiset metsastajat olisi-
vat olleet vieldkin tummaihoisempia kuin léntiset
metséstajat. Nayttaisi silté, ettd enemmaén vaaleusallee-
leja levisi Eurooppaan vasta Lahi-idastd lahteneen
maanviljelijavaestdn mukana; ndmé ehtivét Fennoskan-
diaan vasta vuoden 3000 eaa. tienoilla.

Tulosta ei ole toistaiseksi vahvistettu muinais-DNA-
tutkimuksilla. Esijulkaisuvaiheessa on kuitenkin juuri
nyt kaksi tutkimusartikkelia, joiden lopullinen versio
saattaa antaa tahén lisdtietoja: Saag et al. 2020 ja Ju &
Mathieson 2020. Toivottavasti ndiden tutkimusten liite-

tiedostoihin saataisiin myds muinais-DNA:n alleelitu-
lokset koko HIrisPlex-S:n osalta.

Vaikka muinaiseurooppalaiset metsastajat olivatkin
tummaihoisia, he eivat kuitenkaan suurella todennékgi-
syydella olleet yhtd tummaihoisia kuin keskisen Afrikan
vaestot. HIrisPlex-S:n mukaan jopa suomalaiset ovat
keskimaardisen tummaihoisia, mik& vaaristad todelli-
suutta: melaniini-indeksin perusteella olemme selvasti
vaaleassa padssa ihonvériasteikolla. Menetelmé&a tulisi-
kin parantaa kahdella tasolla:

1) Siihen pitdisi ottaa liséa kohtia, jotka selittavat
erityisesti afrikkalaisten véest6jen keskindisia
eroja ihonvérissad. N&in vérijatkumon tummin
paa alkaisi paremmin vastaamaan todellisuutta
eli siirtyisi kauemmas vaaleammista kategori-
oista.

2) Sen asteikko tulisi muuttaa tasajakoiseksi ja
saattaa vastaamaan jotain konkreettisesti mitat-
tavaa ja havaittavaa tasoa kuten melaniini-in-
deksia.
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