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Suomalaisten geneettiset sukujuuret

Mitokondriaalisen DNA:n (mtDNA) ja Y-kromosomin muuntelua voidaan kiyttdaa apuna
selvitettdessa viestojen alkuperai, sukulaisuutta ja muuttoreitteja. MtDNA-tutkimukset
ovat osoittaneet suomalaisten olevan iitilinjoiltaan lantistd, eurooppalaista alkuperaa,
mutta Y-kromosomaalisissa isdlinjoissa niahdaan seka lantistd ettd itdista vaikutusta.
Myo6s saamelaisten ditilinjoista valtaosa on lansieurooppalaisia, isilinjoista hieman alle
puolet. Uusimpien populaatiogeneettisten tutkimusten mukaan geneettiset esivanhem-
pamme eivit tulleet tinne yhdessa muuttoaallossa Volgan mutkasta, vaan vaestod on tul-
lut Suomen alueelle vaiheittain useissa aalloissa aina sen mukaan, miten mannerjdi on
Suomen alueelta vetdytynyt. Esivanhempamme eivit olleet mikdan yhtendinen eika eril-
linen osa silloista vaestoa, vaan he olivat sekoittuneena siihen joukkoon, jossa kaikkien
muidenkin eurooppalaisten vaestojen esivanhemmat olivat.

ri videstdjen sukujuuria ei voida selvittdd
vain yhden tieteenalan perusteella. Genetiik-
ka, arkeologia, kielitiede — kaikki lahestyvat
asiaa omin keinoinensa ja kysymyksenasettelui-
nensa, eikd tutkimustulosten yhteen sovittami-
nen ole aina ongelmatonta. Usein eri asiantunti-
joiden samoihin kysymyksiin antamat vastauk-
set ovat keskendin ristiriitaisia, emmeka aina
tiedd, onko esimerkiksi parempi maaritelld va-
estot kielen vai geenien perusteella — vai molem-
pien. Tassa artikkelissa keskitymme siihen, mita
moderni molekyyli- ja populaatiogenetiikka tar-
joavat suomalaisten sukujuurten selvittelyssa.
Nykyihmisen syntysijana pidetdin Saharan
etelipuolista Afrikkaa, josta ihmisia alkoi siir-
tyd Lahi-itddn ja Aasiaan noin 100000-120000
vuotta sitten. Osa heista siirtyi nykyisen Euroo-
pan alueelle kahdessa aallossa, joista ensimmdi-
sen ajankohta oli noin 40000 vuotta ja jalkim-
mainen noin 28 000 vuotta sitten. Naiden ihmis-
ten geneettisid jalkeldisia me nykysuomalaiset
olemme — kuten kaikki muutkin eurooppalaiset.

Duodecim 2006;122:63-8

Eurooppalaisten esivanhempien saapuessa ny-
kyisen Euroopan alueelle jaatikko peitti suuren
osan Pohjois-Eurooppaa. Viestod liikkui jaan
reunamilla edestakaisin: jidkauden lampimam-
pien jaksojen aikana jddn reuna vetdytyi, jolloin
viest0d siirtyi kohti pohjoista, ja kylmempini
kausina tultiin takaisinpdin etelddn. Viestoa kes-
kittyi ns. pakoalueille eli refugeihin, jotka nyky-
maantieteen nimistdjen mukaisesti sijaitsivat Ibe-
rian, Balkanin ja Ukrainan alueilla. Vanhimmat
arkeologiset todisteet asutuksesta Suomen alueel-
la ovat noin 10000 vuoden takaa, jolloin vies-
toa liikkkui mannerjaan etelireunan tuntumassa
jo nykyisen Eteli-Suomen tienoilla (Takala 2004,
Wiik 2004). Myohemmin Suomeen iddsti saapu-
neeseen kampakeraamiseen kulttuuriin ja etelds-
ta tulleeseen vasarakirves- eli nuorakeraamisen
kulttuuriin on my6s saattanut liittyd uuden asu-
tuksen saapumista ja sekoittumista vanhaan po-
pulaatioon. Tarkeimmait Suomen alueelle suun-
tautuneet kulkureitit on esitetty kuvassa.

Voimme ryhtyi tarkastelemaan, miten tama
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KUVA. Tarkeimpien éiti- ja isélinjojen kulkureitit Suomen alueelle.

historia nikyy geeneissimme — mitd geenimme
kertovat siitd, keitd geneettiset esivanhempam-
me mahdollisesti olivat.

Aitilinja: Mitokondrion DNA

Viestojen alkuperdd, keskinaisia sukulaisuussuh-
teita ja muuttoreitteja tutkittaessa on jo runsaan
parinkymmenen vuoden ajan hyodynnetty mito-
kondrion DNA:ta (mtDNA). Tuman kromoso-
mien lisiksi DNA:ta on my6s mitokondrioissa,
jotka huolehtivat solun energiantuotannosta. Ih-
misen mtDNA-molekyyli on noin 16 600 emik-
sen mittainen rengasmainen DNA-molekyyli,
joita on kussakin solussa sadoista useampiin
tuhansiin. Kun jalkeldinen saa tuman geeneja
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yhden kopion kummaltakin vanhemmaltaan,
periytyvdat nama tuhannet mtDNA-molekyylit
ainoastaan 4didiltd seka pojille etta tyttarille: ge-
neetikot puhuvat uniparentaalisesta periytymi-
sestd. Tuman DNA:han verrattuna mtDNA:ssa
tapahtuu runsaasti mutaatioita. Koska ne ei-
vit korjausmekanismien tehottomuuden vuoksi
korjaudu, mutaatiot myos jaavat mtDNA:han.
MtDNA:ssa ei tapahdu rekombinaatiota, jo-
ten mutaatiot ovat sen ainoa muuntelun lihde.
Mutaatiot kertyvat mtDNA:han hierarkkises-
ti muodostaen iitilinjoja. MtDNA:n merkkite-
kijoind, markkereina, kidytetidn piiasiallisesti
yhden emiksen muutoksia eli »snippejd» (single
nucleotide polymorphism, SNP). Mutaatiot
luonnehtivat toisiinsa liittyvia mtDNA-tyyppien
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ryhmia, joita kutsutaan haploryhmiksi. Kaikil-
la samaan haploryhmadn kuuluvilla henkiloilla
on timd sama mutaatio kaikissa mtDNA-mole-
kyyleissddn, koska haploryhmii luonnehtivien
mutaatioiden on ajateltu tapahtuneen lajimme
historian aikana vain kerran ja olevan siis hy-
vin vanhoja ja stabiileja. Haploryhmilld on selva
maantieteellinen jakauma afrikkalaisiin, euroop-
palaisiin ja aasialaisiin; aasialaisista polveutuvat
alkuperdisamerikkalaisten (intiaanien) haploryh-
mat.

Eurooppalaisessa  vdestossd  esiintyvat
mtDNA-tyypit jakautuvat yhdeksdan paahap-
loryhmain, joita historiallisista syistd on alettu
merkita kirjaimilla H, I, J, K, V, T, U, W ja X
(Torroni ym. 1996). Alun perin haploryhmit kar-
toitettiin ns. RFLP-analyysilla, jossa haploryhmaa
luonnehtiva mutaatio havaitaan joko tietyn restrik-
tioentsyymin tunnistuskohdan puuttumisena tai
esiintymisend mtDNA:ssa. Molekyyligeneettisten
menetelmien kehittymisen ja tehostumisen myo6ta
on siirrytty yha enemman koko mtDNA:n katta-
vaan sekvensointiin, ja taydellisen sekvenssitiedon
perusteella padhaploryhmait on voitu jakaa lukui-
siin alahaploryhmiin ja edelleen moniin alalinjoi-
hin, jolloin muodostuu puumaisia fylogenioita.
Niin tutkimuksia eri vaestojen alkuperastd, kes-
kindisista sukulaisuussuhteista ja muuttoreiteistd
on voitu huomattavasti tarkentaa. Paitelmit teh-
daan maarittamalla eri haploryhmien ja alahaplo-
ryhmien yleisyydet nykyviestoissa ja vertaamalla
nditd keskendin; lisiksi apuna voidaan kayttda
my0s esimerkiksi arkeologisia tietoja. Esimerkiksi
muuttoreitit nakyvit mtDNA:n monimuotoisuu-
dessa siten, ettd alueilla, joilla tietty haploryhma
on syntynyt, se on yleisempi kuin alueilla, minne
se on levinnyt. Haploryhmien syntyaikojakin voi-
daan laskea mtDNA:n arvellun mutaatiovauhdin
perusteella, mutta laskelmat ovat hyvin summit-
taisia ja parhaimmillaankin vain suuntaa antavia
— mtDNA:n mutaatiovauhtia kun emme voi tie-
tda tarkasti.

MtDNA:n haploryhmien yleisyyksien perus-
teella suomalaisten — saamelaisia lukuun otta-
matta — on todettu ditilinjojensa puolesta vastaa-
van muita eurooppalaisia viest6ja (mm. Torro-
ni ym. 1996, Lahermo ym. 1999, Sajantila ym.
1996). Samankaltaista haplotyyppijakaumaa
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eli eurooppalaisia ditilinjoja edustavat muut-
kin suomalais-ugrilaisen kielialueen lansireunan
kansat, mutta Uralin taakse mentiessd alkavat
aasialaiset haploryhmait yleistya (mm. Derbene-
va ym. 2002). Jonkin verran itdistd vaikutusta
aitilinjoissamme nikyy, silli suomalaisilta on
l1oydetty — joskin harvinaisena — ainakin yksi diti-
linja, joka edustaa erdstd aasialaisilla kansoilla
yleistd haploryhmaa.

Eurooppalaisten yleisin haploryhmid on H,
joka kattaa noin 40-60 % eurooppalaisista (mm.
Torroni ym. 1996 ja 1998, Pereira ym. 2005).
Noin 40 % suomalaisesta vdestostd kuuluu ta-
hian haploryhmadan. Muita yleisia haploryhmia
meilla ovat U ja J (Torroni ym. 1996). Haplo-
ryhmin H arvellaan syntyneen Lihi-iddssa noin
25000-30000 vuotta sitten (mm. Torroni ym.
1998). Sielti se toisen siirtymaaallon neoliittisen
Gravette-migraation mukana levisi kautta koko
Euroopan ja edustui siten kaikkien refugien vi-
estoissd ja kulkeutui edelleen aina pohjoisem-
maksi (Achilli ym. 2004). Haploryhmi H on ol-
lut siis mukana kaikissa Euroopan alueen muut-
toaalloissa, mistd aiheutuu sen tasaisen yleinen
levinneisyys koko nykyisessa Euroopassa. Niin
ollen yksittdisten vaestdjen muutoista ja keski-
ndisistd sukulaisuuksista ei voida paljon paatelld
padhaploryhmin yleisyyden perusteella. Sen si-
jaan kun haploryhma jaetaan alahaploryhmiin,
saadaan tarkempaa tietoa. Kahden alahaploryh-
min H1:n ja H3:n on havaittu olevan yleisim-
pid Lounais-Euroopassa, mm. baskivieston kes-
kuudessa (Achilli ym. 2004, Pereira ym. 2005),
ja ndiden katsotaan syntyneen Iberian refugin
alueella (Achilli ym. 2004).

Poikkeuksena muista suomalaisista saamelais-
ten ditilinjat erottuvat muista eurooppalaisista,
silld vain noin 5,3 % niista kuuluu haploryh-
maddan H (Achilli ym. 2004). Niistd puolestaan
suurin osa sijoittuu alahaploryhmaan H1. Ta-
man arvellaan siirtyneen Iberian alueelta poh-
joiseen Fennoskandiaan lantistd reittid Norjan
rannikkoa pitkin — iddstd se on tuskin tullut,
koska siperialaisilla viestoilld ei esiinny alahap-
loryhmaa H1 (Tambets ym. 2004). My6s arkeo-
logisten 16ydosten mukaan varhaisimmat asuk-
kaat saapuivat pohjoiseen Fennoskandiaan juuri
lantista reittid noin 9000 vuotta eKr.
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Kaiken kaikkiaan saamelaisten ditilinjat ovat
vihalukuisempia kuin suomalaisten ja euroop-
palaisten yleensd. Saamelaisilta puuttuvat lahes
tyystin haploryhmit I, J, K, T, W ja X; sen sijaan
liki 90 % heidan aitilinjoistaan edustaa haplo-
ryhmia U ja V, joihin suomalaisten iitilinjoista
kuuluu vain noin 20 % (Lahermo 1999). Haplo-
ryhma U on hyvin vanha padhaploryhmai, jonka
idksi on arvioitu noin 60000-70000 vuotta. Sen
arvellaan syntyneen melko pian sen jilkeen, kun
nykyihmisen siirtyminen Afrikasta alkoi (Achil-
li ym. 2005). Haploryhma U jakautuu useisiin
alahaploryhmiin, joiden taajuudet vaihtelevat eri
viestoissd. Euroopassa on hyvin laajalle levinnyt
alahaploryhma U3, jonka on laskettu syntyneen
noin 40 000-50 000 vuotta sitten. Saamelaisten
mtDNA:t kuuluvat tiettyyn linjaan U5b1b, jota
esiintyy myos itdisessi Euroopassa, Kaukasuk-
sella ja jopa Pohjois-Afrikassa asti (Tambets ym.
2004, Achilli ym. 2005). Linjan on arveltu syn-
tyneen noin 9000-11000 vuotta sitten Iberian
refugin alueella ja kulkeutuneen sieltd laajalle
koilliseen ja eteldin, ei kuitenkaan Siperiaan asti
(Achilli ym. 2005).

Linjojen H1 ja U5Sb1b yleisyydet ja levinnei-
syys muistuttavat hyvin paljon haploryhmaa V,
jonka syntysijana pidetian myos Iberian refugia
(Torroni ym. 2001). Sitd tavataan myO0s itdises-
sa Euroopassa aina Volgan seudulle asti. Tietyt,
itdiset linjat ovat saamelaisilla yleisid, minka pe-
rusteella on paitelty aitilinjojen kulkeutuneen
pohjoiseen Fennoskandiaan Itd-Euroopan suun-
nalta (Tambets ym. 2004).

Haploryhmien yleisyydet nykyvaestoissa hei-
jastavat siis vdestojen liikettd syntysijoiltaan.
Pohjoiseen Fennoskandiaan tultiin ldnnen suun-
nalta ilmeisesti kahta reittid. Itdisempi reitti on
kulkenut Keski-Euroopasta itian mm. Volgal-
le, josta on siirrytty Karjalan ja Suomen kautta
pohjoiseen. Lantisempi reitti on suuntautunut
Keski-Euroopasta Linsi-Norjan rannikkoa pit-
kin (Wiik 2004).

Isélinja: Y-kromosomi

Viime aikoina on mtDNA:n rinnalle populaa-
tiogenetiikan tyovilineeksi noussut Y-kromo-
somi. Se periytyy uniparentaalisesti, isiltd po-
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jille, eikd suurimmalta osaltaan rekombinoidu.
Mitokondriaalisia iitilinjoja vastaavasti Y-kro-
mosomin DNA-sekvenssin muuntelun perusteel-
la voidaan muodostaa isilinjoja, jotka edelleen
yhdistyvit haploryhmiksi yhteisten mutaatioiden
perusteella.

Y-kromosomin kayttoé populaatiogenetiikassa
on mtDNA:han verrattuna ollut viahdisempda.
Y-kromosomin mutaatiovauhti ei ole yhtd no-
pea kuin mtDNA:n, joten vastaavien informatii-
visten merkkitekijoiden 16ytyminen on ollut hi-
taampaa. Siind missd mtDNA:n mutaatiot ovat
valtaosin yhden emiksen muutoksia, Y-kromo-
somitutkimuksissa voidaan hyodyntad lisdksi
pienia insertioita, deleetioita ja duplikaatioita
seka ns. mikrosatelliitteja. Mikrosatelliittien mu-
taatiovauhti on nopea muihin mutaatiotyyppei-
hin verrattuna, joten niiden avulla on mahdollis-
ta tutkia my0s videstojen sisdisid suhteita.

Suomalaiset ovat ditilinjojensa puolesta hyvin
yleiseurooppalaisia ja homogeenisia, mutta isi-
linjoissa havaitaan eroja. Suomalaisissa isilin-
joissa erottuu kaksi pailinjaa, ldntinen ja itdinen
(Kittles ym. 1998, Lahermo ym. 1999, Hedman
ym. 2004). Lantista isdlinjaa edustaa selkeimmin
haploryhmai 1, jota esiintyy ainoastaan Euroo-
passa ja aivan erityisen yleisesti Skandinaviassa.
Linsi-Suomessa sen yleisyys on yhta suuri kuin
Ruotsissa, miki kertoo voimakkaasta skandi-
naavisesta vaikutuksesta alueella (Koivumaki
ym., julkaisematon havainto). Y-kromosomin
vaihtelun perusteella Lidnsi-Suomen voidaan
siis katsoa kuuluvan skandinaaviseen alueeseen.
Itdisestd vaikutuksesta puolestaan kertoo tie-
tyn merkkitekijan ns. TatC-polymorfian esiinty-
minen noin 60 %:ssa suomalaisista isilinjoista
(Zerjal ym. 1997, Lahermo ym. 1999). Kyseessa
on yhden emiksen muutos, josta tunnetaan kak-
si muotoa, T ja C. TatC-muotoa tavataan Koil-
lis-Euroopassa ja Pohjois-Aasiassa, mutta lanti-
sestd Euroopasta se puuttuu lihes tyystin (Zer-
jal ym. 1997, Tambets ym. 2004). Suomalaisten
lisiksi TatC-muotoa esiintyy yleisena balteilla,
joiden isilinjoista noin 30-40 % on tatd itdistd
tyyppid (Laitinen ym. 2002). Toinen TatC-muo-
don ydinalue on idissi, jossa sitd 16ytyy Siperian
jakuuttien ja Mongolian burjaattien isalinjoissa
(Zerjal ym. 1997). Suomalaisten ja balttilaisten
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isdlinjojen samankaltaisuus kertoo liheisestad ge-
neettisesta sukulaisuudestamme balttien kanssa.
Tama ei enda ndy kielisukulaisuudessa, silld lat-
vialaisten ja liettualaisten arvellaan vaihtaneen
suomalais-ugrilaisen kielensi indoeurooppa-
laiseen kieleen (Laitinen ym. 2002). Sita, onko
TatC-muoto alun perin syntynyt iddssi vai lan-
nessd ja mihin suuntaan geenivirta on siis kulke-
nut, ei toistaiseksi voida sanoa varmasti.

Myos saamelaisten isdlinjoissa havaitaan itdi-
nen ja lantinen jakauma: noin puolet isilinjoista
edustaa TatC-muotoa, puolet Euroopassa yleisia
isdlinjoja (Tambets ym. 2004).

Suomalaisten isilinjojen jakautumisen kah-
teen pdalinjaan voidaan tulkita vahvistavan
kasitystd siitd, ettd Suomen aluetta ei asutettu
yhdessa muuttoaallossa, vaan paamuuttoaaltoja
oli ainakin kaksi: toinen idadsta Laatokan tienoil-
ta, toinen linnempai Suomenlahden etelidpuolel-
ta (Kittles ym. 1998, Lahermo ym. 1999, Raitio
ym. 2001). Sen lisaksi, ettd TatC-muoto on ylei-
sempi itdisissd maakunnissamme, myOs muissa
merkkitekijoissd on todettu selva ero itdisten ja
lantisten maakuntien valilli (Raitio ym. 2001,
Hedman ym. 2004; Koivumaki ym., julkaisema-
ton havainto). Suomen iti-ldnsi-jakautuma na-
kyy myos kulttuurisina ja antropologisina eroi-
na ja jopa epidemiologisesti mm. sydan- ja veri-
suonitautien esiintyvyydessa (Juonala ym. tassa
numerossa).

Suomalaisilla Y-kromosomin haplotyyppien
madrd on vidhdisempi kuin muilla eurooppa-
laisilla vaestoilld (Sajantila ym. 1996, Lahermo
ym. 1999). Muuntelun vihaisyys

Lopuksi

MtDNA:n ja Y-kromosomin muuntelun perus-
teella tehtavit tulkinnat eroavat usein toisistaan.
Tama on havaittu lihes kaikissa populaatioge-
neettisissd tutkimuksissa. Miten on selitettivissi,
ettd aitilinjamme osoittavat meidit suomalaiset
lantisiksi, isdlinjat puolestaan seka lantisiksi ettd
itdisiksi? Yleensd maantieteelliset rajat saadaan
isdlinjoissa ndkyviin selvemmin kuin Aitilinjois-
sa, koska Y-kromosomin muuntelusta suurem-
pi osa on populaatioiden vilistd ja mtDNA:n
muuntelusta suurin osa yksiloiden valistd. Li-
saksi naiset ovat ns. patrilokaalisen perinteen
mukaisesti liikkkuneet miehia enemman. He ovat
muuttaneet miehen kotiin avioliiton myota, ja
usein toisilleen sukua olevat miehet ovat pysy-
neet maantieteellisesti lihelld toisiaan (Seielstad
ym. 1998). Mahdollisesti myos kaytetyt merk-
kitekijat vaikuttavat: mtDNA:sta ei vield ole
l6ydetty sellaisia merkkitekijoitd, joilla Y-kro-
mosomin lailla saataisiin asteittaiset muutokset
ndkyviin mm. pohjoisessa Euraasiassa.
Suomalainen tautiperintd puolestaan kertoo
lahinnd nykysuomalaisten perustajavdeston pie-
nuudesta ja maan asutushistoriasta. Sattuma on
saadellyt sita, mitd geeneja esivanhempamme
mukanaan toivat. Viestomme on kokenut usei-
ta pullonkaulavaiheita, jolloin vieston maira on
kulkutautien ja nilinhidian vuoksi pienentynyt
rajusti ja alkanut sitten uudelleen lisdantya sattu-
man muokkaamasta geenipoolista, mikd on mah-
dollistanut tiettyjen tautigeenien rikastumisen.

voidaan selittda vaestollisilla pul-
lonkauloilla ja niiden aiheuttamalla
perintoaineksen vahittaisella muun-

YDINASIAT

tumisella (genetic drift). Sodat, kul- » Suomalaiset ovat iitilinjoiltaan lantisia ja samankal-

kutaudit ja nilanhadit ovat dra-
maattisesti harventaneet viestod,
jolloin geeniaines on kaventunut.
Sittemmin tdstd sattumanvaraisesti

taisia kuin muut eurooppalaiset.

» Suomalaisten isalinjoissa nakyy seka lantinen etta
itdinen vaikutus.

kaventuneesta aineksesta on muo- >
dostunut kasvavan videston geeni-
pooli. Tdmi ilmié on nakynyt suo- >

malaisessa tautiperinndssd naihin
pdiviin asti.
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Suomi on asutettu useassa vaiheessa, ja vaesto on
kokenut alueellisia pullonkaulavaiheita.

Y-kromosomitutkimuksen perusteella geneettisesti
laheisimmat sukulaisemme ovat baltit.

67



Kirjallisuutta

Achilli A, Rengo C, Magri C, ym. The molecular dissection of mtDNA
haplogroup H confirms that the Franco-Calabrian glacial was
a major source for the European gene pool. Am J Hum Genet
2004;75:910-8.

Achilli A, Rengo C, Magri C, ym. Saami and berbers — an unexpected
mitochondrial DNA link. Am J Hum Genet 2005;76:883-6.
Derbeneva OA, Starikovskaya EB, Wallace DC, Sukernik RI. Traces of early
Eurasians in the Mansi of Northwest Siberia revealed by mitochon-

drial DNA analysis. Am J Hum Genet 2002;70:1009-14.

Hedman M, Pimenoff V, Lukka M, Sistonen P, Sajantila A. Analysis of 16
STR loci in the Finnish population reveals a local reduction in the
diversity of male lineages. For Sci Int 2004;142:37-43.

Kittles RA, Perola M, Peltonen L, ym. Dual origins of Finns revealed by Y
chromosome haplotype variation. Am J Hum Genet 1998;62:1171-
9

Lahermo P, Savontaus ML, Sistonen P, ym. Y chromosomal polymorphisms
reveal founding lineages in the Finns and the Saami. Eur J Hum
Genet 1999;7:447-58.

Lahermo P. Mitochondrial and Y chromosomal variation in the Finno-
Ugric speaking peoples. Turun yliopisto, 1998.

Laitinen V, Lahermo P, Sistonen P, Savontaus ML. Y-chromosomal diversity
suggests that Baltic males share common Finno-Ugric-speaking
forefathers. Hum Hered 2002;53:68-78.

Pereira L, Richards M, Goios A, ym. High-resolution mtDNA evidence for
the late-glacial resettlement of Europe from an lberian refugium.
Genome Res 2005;15:19-24.

KIRSI HUOPONEN, FT, dosentti

kirsi.nuoponen@utu.fi

TUULI LAPPALAINEN, FM, tutkija

MARJA-LIISA SAVONTAUS, FT, emeritaprofessori

Turun yliopiston biolaaketieteen laitos, ladketieteellinen genetiikka
Kiinamyllynkatu 10

20520 Turku

68

Raitio M, Lindroos K, Laukkanen M, ym. Y-chromosomal SNPs in Finno-
Ugric-speaking populations analyzed by minisequencing on micro-
arrays. Genome Res 2001;11:471-82.

Sajantila A, Salem AH, Savolainen P, ym. Paternal and maternal DNA
lineages reveal a bottleneck in the founding of the Finnish popu-
lation. Proc Natl Acad Sci U S A 1996;93:12035-9.

Seielstad MT, Minch E, Cavalli-Sforza LL. Genetic evidence for a higher
female migration rate in humans. Nat Genet 1998;20:278-80.

Takala H. The Ristola site in Lahti and the earliest postglacial settlement
of South Finland. Lahti. Lahti City Museum 2004.

Tambets K, Rootsi S, Kivisild T, ym. The Western and Eastern roots of the
Saami - the story of genetic »outliers» told by mitochondrial DNA
and Y chromosomes. Am J Hum Genet 2004;74:661-82.

Torroni A, Huoponen K, Francalacci P, ym. Classification of European
mtDNAs from an analysis of three European populations. Genetics
1996;144:1835-50.

Torroni A, Bandelt HJ, D'Urbano L, ym. mtDNA analysis reveals a ma-
jor late paleolithic population expansion from Southwestern to
Northeastern Europe. Am J Hum Genet 1998;62:1137-52.

Torroni A, Bandelt H-J, Macaulay V, ym. A signal, from human mtD-
NA, of postglacial recolonization in Europe. Am J Hum Genet
2001;69:844-53.

Zerjal T, Dashnyam B, Pandya A, ym. Genetic relationships of Asians and
Northern Europeans, revealed by Y-chromosomal DNA analysis.
Am J Hum Genet 1997;60:1174-83.

Wiik K. Suomalaisten sukujuuret. Keuruu: Otava, 2004.



