Sattuma on muovannut Suomen esihistoriallisen

vaeston geeneja

m Tarja Sundell

Suomalaista vdestohistoriaa tutkimalla voidaan
selvittaa sitd, miten vdeston maara on vaihdellut
esihistorian aikana. Populaation koko ja erityises-
ti sen vaihtelut vaikuttavat oleellisesti geneettisen
variaation maaraan. Varsinkin ahtaan populaation
pullonkaulan merkitys on suuri, silla sellainen voi
eliminoida aiemmin olemassa olleesta geneettises-
ta vaihtelusta jopa valtaosan. Yhdistamalla arkeo-
logista ja geneettista tietamysta voidaan rakentaa
tarkempaa kuvaa esihistoriallisen vdeston vaiheis-
ta.

Monitieteiselld ldhestymistavalla on mahdollis-
ta muodostaa synteesi, joka kantaa pidemmal-
le kuin yksittédisen tieteenalan tulkinnat. Arkeo-
logisen ja geneettisen aineiston mukaan meilld
on ollut ainakin yksi populaation pullonkaula
neoliittisella kivikaudella. Tama kivikautinen
populaation pullonkaula vaikuttaa yhd meiddn
geneettiseen monimuotoisuuteeemme tindkin
péivénd, tuhansien vuosien jélkeen.

Sattuma vaikuttaa véestdjen geneettiseen
koostumukseen geneettisen ajautumisen kautta.
Geneettinen ajautumisen maaritelméan mukaan
sattumanvaraisuus vaikuttaa suuresti pienten
vdestojen geenivalikoimaan ja -tiheyteen. Mitd
pienempi vdestd on alun perin, sitd enemman
sattuma vaikuttaa tulevien sukupolvien geeniva-
likoimaan. Véestd4, johon ei tule sen ulkopuo-
lelta uusia geenejé, kutsutaan isolaatiksi. Koko-
naista kansaakin voidaan kutsua isolaatiksi, jos
vdestoon tuleva geenimateriaali on vahdistd
verrattuna véeston geenien kokonaismédrdan.
Pienivdestoisessd isolaatissa geneettisen ajau-
tumisen vaikutukset ovat suuria. Geneettisen
ajautumisen erikoislajeja ovat populaation pul-
lonkaula ja perustajavaikutus.

Populaation pullonkaula (myos geneettinen
pullonkaula) on evolutiivinen tapahtuma, jossa
huomattava osuus populaatiosta estyy lisddn-
tymastd ja populaatio supistuu oleellisesti. Pul-
lonkaula voi tapahtumana olla nopea tai hidas.
Nopean pullonkaulan syitd ovat muun muas-
sa sota, epidemia tai naldnhaté, kun taas hitaan
pullonkaulan syy voi olla esim. asteittainen
ilmaston kylmeneminen ja sitd seuraava ruoka-
resurssien vdheneminen. Luonnollisesti, aino-
astaan pullonkaulasta selviytyneiden yksiléiden
perimé siirtyy seuraaviin sukupolviin, jolloin
populaation kaikkien geenien erilaisten muoto-
jen joukko yksipuolistuu eli geneettinen variaa-
tio vahenee.

Perustajavaikutus taas puolestaan syntyy sil-
loin kun alkuperdisestd, suuremmasta véiestos-
td eroaa pienempi populaatio, esim. siirtokun-
ta, eikd ndiden vililld enda tapahdu merkittavaa
geenivirtaa. Uudessa véestoyksikossd esiintyy
perustajavdestoon verrattuna geenivariantteja,
joiden tiheydet ovat pelkéstddn sattuman vuok-
si joko suuremmat tai pienemmadt. Vastaavasti
melkoinen osa perustajavdeston harvinaisuuk-
sista jad kokonaan pois uudesta véestosta.

Vaestohistorian tutkiminen geneettisin
menetelmin

Geneettisissd populaatiotutkimuksissa tarvitta-
vaa aineistoa saadaan kolmesta eri ldhteesta:

1) muinais-DNA:sta, jota saadaan hyvin sii-
lyneistd orgaanisista jadnnoksistd, ja joka on voi-
nut periytya tai jadda periytymattd nykyisin ela-
viin jélkeldisiin

2) nykyisin eldvien ihmisten DNA:sta, jonka
vuorostaan on taytynyt periytya esivanhemmilta

3) geneettisistd simulaatioista.
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Periaatteessa muinais-DNA:sta voidaan saa-
da tarkkaa tarkkaa tietoa muinaisen yksilon
perimastd. Realistisen veédstéarvion saamiseen
tarvittaisiin kuitenkin kymmenid tutkittavia
yksil6itd, mikd ei yleensd ole mahdollista. Esi-
historiallisten ihmispopulaatioiden luul6ydoét
yleistyvit vasta pysyvdn, maata viljelevén rauta-
kautisen asutuksen alettua. Tama koskee erityi-
sesti Suomea. Suomen happamassa maaperassi
luumateriaali ja siind oleva DNA sdilyy erittdin
huonosti. Meilld on jéljelld vain erittdin vahan
kivikautista orgaanista materiaalia, ja tdmakin
on laadultaa yleensa liian hajonnutta tarkempia
tutkimuksia varten. Paremmin siilyneitd ruu-
miskalmistoja on Suomesta jéljelld vasta rauta-
kaudelta.

Myos nykyihmisten perimdstd voidaan teh-
da johtopaitoksid véestojen historiasta ja esi-
merkiksi sekoittumisista. Nykyisten suoma-
laisten geneettinen variaatio tunnetaan hyvin.
Siind missd &idin puolelta peritty mitokondri-
aalinen DNA:mme (mtDNA) ei juurikaan poik-
kea eurooppalaisesta mtDNA-geenipoolista, on
islta pojalle periytyvassa Y-kromosomissa huo-
mattavissa eroja maamme sisélld. Etenkin ita-
suomalaisten Y-kromosomaalinen monimuotoi-
suus on alentunut verrattuna naapuriviestoihin.
Toisin sanoen suhteellisen harvoilla miehilla
on ollut kontribuutiota niihin Y-kromosomi-
linjoihin, jotka tdnd péivani eldvit itdsuomalai-
sessa vdestossd. Maamme itd- ja ldnsiosilla on
osittain erilaiset populaatiohistoriat, jota myos
arkeologinen, historiallinen ja geneettinen data
tukee. Todennédkdisesti varhaiset migraatiot
suomalais-ugrilaisilta alueilta vaikuttivat koko
maahan, kun taas mydhemmilld migraatioilla
Skandinaviasta oli vaikutusta péddasiassa maan
ldnsiosissa (Palo ym. 2009). Esivanhempiamme
on alun perin ollut hyvin vihin, joten heidan
kantamansa geenit ovat edustaneet vain pientd
osaa muinaisen Pohjois-Euroopan viest6én koko
geeniperimadstd. Sattuman kautta jotkin harvi-
naiset geenit ovat geneettisen ajautumisen myo-
td padsseet rikastumaan, kun taas meiltd puut-
tuvat tdysin erddt muualla maailmassa yleisesti
16ytyvit geenit, myds tautigeenit.
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Erilaisten viest6historiallisten tapahtumien
vaikutuksia nykyisen vdeston geenipooliin voi-
daan tutkia my6s simuloimalla. Tutkimme sit,
tuottaako simulointi oletetulla vaestomallilla
samanlaista geneettisen muuntelun maardi ja
rakennetta kuin mitd on nahtdvissd tdméin péi-
van Suomessa? Yksiloind simulaatioissa kayte-
tadn kromosomeja, joita koskevat kaikki samat
evolutiiviset lainalaisuudet kuin mitkd peri-
méaamme oijkeastikin koskevat. Simulointi on
hyvi tapa tutkia esihistoriallisia viestomuutok-
sia silloin, kun muut keinot eivit ole kaytetta-
vissd. Erityisesti simulaatioiden etuihin kuuluu
niiden toistettavuus ja mukailtavuus; erilaisia
malleja ja skenaaroita on mahdollisuus testata
loputtomasti.

Simulaatioissa voidaan kayttdd kahta eri
lahestymistapaa:

1) Ajassa eteenpdin: voidaan madritelld esim.
perustajaviestd, alipopulaatiot, syntyvyys, kuol-
leisuus ja migraatiotodennékdisyydet.

2) Ajassa taaksepdin: ldhdetdan nykyvéestos-
sd havaituista kromosomeista ja variaatiosta seka
simuloidaan nykyisten kromosomien edeltdjia.

Arkeologisen todistusaineiston mukaan Suo-
messa on ollut asutusta ldhes 11 000 vuoden ajan.
Olemme simuloineet koko Suomen asuttamisen
historian tuhansia vuosia ajassa eteenpdin, siita
ldhtien kun ensimmaiset pioneerit tulivat maa-
hamme heti mannerjaitikon sulamisen jélkeen
(Sundell ym. 2010, 2013), aina nykypiiviin asti.
Simulaatiot on tehty simuPOP-nimiselld popu-
laatiosimulaattorilla (Peng ja Kimmel 2005).
Simulaatiomme sisdltdd 24 erilaista mallia, jois-
sa vieston koko vaihtelee, maahamme tulee seka
jatkuvaa geenitihkua naapurivéestoistd (arkaais-
ta eurooppalaista seké skandinaavista ja saame-
laista) ettd migraatioaaltoja (tyypillinen kampa-
keramiikka 3900-3500 eaa. ja nuorakeramiikka
2900-2300 eaa.). Simulaatiossa Suomi on myds
jaettu maantieteellisesti osiin vdestdjen eridmi-
sineen ja mukaan on lisitty myos erikokoisia
pullonkauloja sekd historiallisen ajan eksponen-
tiaalien vdestonkasvu. Tekemissimme Suomen
vdeston simulaatiomallinnuksissa, ne mallit,
jotka siséltavit syvan pullonkaulan ja joissa on
mukana pieni mutta jatkuva geenitihku, tuotta-



vat samanlaista geneettisen muuntelun maaraa
ja rakennetta kuin mitd on nahtédvissd timén
pdivian Suomessa.

Arkeologinen kiviesineanalyysi
Arkeologit ovat jo pitkdan tienneet, ettd neoliit-
tisella kivikaudella on ajanjakso, jolta on jadnyt
jalkipolvelle selvasti vahemmén 16ytojé kuin sitéd
varhaisemalta ajalta (Lavento 2001). Arkeologis-
ten 16yt6jen madran mukaan Suomessa on ollut
kivikaudella merkittavd viestomaksimi noin
3900-3500 eaa., jonka jilkeen vieston méari on
alkanut laskea, ja se on ollut alimmillaan noin
1700 eaa. Tutkiaksemme tarkemmin oletettu-
jen populaation viestomaksimin ja populaation
pullonkaulan ajankohtaa, inventoimme ja analy-
soimme yhteensd 7 506 Suomen kansallismuse-
on kiviesinekokoelmasta 16ytyvia, typologises-
ti médriteltyd kiviesinettd, joille kaikille 16ytyy
tarkka paikkatieto Museoviraston ylldpitdmas-
td muinaisjadnnosrekisteristd. Kiviesineanalyy-
sin mukaan sekd Kkiviesineiden ettd kiviesine-
tyyppien madrdssa on selvd nousu, joka ajoittuu
ajanjaksoon 3900-3500 eaa. (tyypillisen kam-
pakeramiikan tulo Suomeen), ja titd seuraava
huomattava lasku esineiden seké esinetyyppien
madrassd. MyOs kiviesineanalyysimme omalta
osaltaan todistaa neoliittisen populaation pul-
lonkaulan Suomessa. Titd arkeologista havain-
toa tukee myds geneettinen tutkimus, jonka
mukaan Suomessa olisi ollut populaation pul-
lonkaula noin 3900 vuotta sitten (Sajantila ym.
1996).

Sitd, ettd Suomessa on ollut neoliittisella kivi-
kaudella merkittdva populaation pullonkaula,
tukevat ainakin seuraavat seikat:

o kiviesineiden ja esinetyyppien madéran
romahtaminen myohéisneoliittisella kivikaudel-
la 3200-1900/1800 eaa. (Sundell 2014; Sundell
ym. 2014)

o kivikaudelta varhaismetallikaudelle siirryt-
tdessd myOs véeston asuinpaikkojen ja asumus-
ten méddrd romahtaa

o nykysuomalaisten alentunut geneettinen
monimuotoisuus

o erityinen “suomalainen tautiperinté” (The

Finnish Disease Heritage), joka koostuu 36 har-
vinaisesta periytyvasta sairaudesta, jotka ovat
Suomessa asukaslukuun verraten yliedustettuja
tai joita ei esiinny missddn muualla.

Eri tieteenalat, kuten arkeologia ja gene-
tiikkka, tarjoavat itsendisid heijastuksia samas-
ta menneestd. Yhdistimadlld ndiden tieteiden
tutkimusmenetelmia saadaan aikaan synteesi,
joka on enemmin kuin osiensa summa. Sattu-
man seurauksena syntyneelld esihistoriallisella
populaation pullonkaulalla voi olla suuri mer-
kitys vdeston myohempéddn geneettiseen raken-
teeseen. Suomen neoliittisella kivikaudella ollut
syvd pullonkaula alentaa vield tanakin péivind
geneettistd monimuotoisuuttamme.
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