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Asken ilmestynyt tutkimus (O’Sullivan et al. 2026: Population genomics, demography,

and circum-Baltic connectivity of Early Medieval southwestern Finland) lounaissuomalaisten geneet-

tisen perimén kehityksestd viimeisen ldhes tuhannen vuoden aikana oli erittdin mielenkiintoinen. Tu-
run yliopiston uutisoinnissa paétulos kiteytettiin néin:

“Varhaiskeskiajalla (n. 1050—1250 jaa.) Lounais-Suomen rannikon ja sisimaan asukkaat olivat ge-
neettisesti hyvin samanlaisia, vaikka alueilla oli kulttuurisia ja taloudellisia eroja. Tdmdin jélkeen ke-
hitys kulki eri suuntiin: sisimaassa sdilyi geneettinen jatkuvuus nykyaikaan saakka, kun taas ranni-
kolla vdestén geneettinen koostumus muuttui keskiajan jélkeen. Ruotsista saapuneen keskiaikaisen
muuttoliikkeen vuoksi Iénsirannikon nykyisilld suomalaisilla on enemmdén skandinaavista perimdd
kuin samalla alueella varhaiskeskiajalla eléneillé ihmisilld.”

Tutkimusta lukiessa herdsi kuitenkin kysymys, johon artikkelin kirjoittajat eivit vastanneet: miten
varsinaissuomalaisten ruotsalaisperimén osuus suhteutuu heidén virolaisperimiinsa? Virolaisia ei ole
edes valittu mukaan kuvan 1 gpAdm-palkkikuvaajaan, joka niyttda tutkimuksen keskeisen tuloksen.
Onneksi tutkimuksen tdydennystiedostoissa on dataa, joka antaa vastauksia tdhdnkin kysymykseen.
Alla oleviin kuviin olenkin itse kerdnnyt qpAdm-tuloksia sekéd ndyteviestojen lahimenneisyydesti
(proximal) ettd kaukaisemmasta menneisyydesti (distal) ja sijoittanut vertailtavat viestot helppokayt-
toisessd PAST-ohjelmassa MDS-kuvaajaan (non-metric multidimensional scaling) ja neighbor joi-
ning -kuvaajaan.

Proximal gpAdm % (Fig. 1) | Distal qpAdm % (Fig. S11)

Vaesto SSwePV EstlA FinLev LBK KRA WHG YAM EHG
Rannikko varhaiskeskiaika 49,2 35,8 15,0 27,5 7,2 20,6 44,7 0
Rannikko nykyinen 74,2 0 25,8 26,0 7,9 15,8 50,3 0
Sisdmaa varhaiskeskiaika 51,1 24,4 24,5 28,9 10,5 19,8 40,8 0
Sisdmaa nykyinen 50,4 23,2 26,4 26,1 8,8 15,6 49,6 0
Viro nykyinen 55,2 44,8 0 27,5 3,8 14,8 53,9 0
Keski-Ruotsi keskiaika 100 0 0 29,1 0 14,5 56,4 0
/ keskirautakausi

Eteld-Ruotsi PV (SSwePV) 30,9 2,7 16,1 50,3 0
Viro rautakausi (EstlA) 21,0 4,4 21,9 52,7 0
Levanluhtalaiset (FinLev) 20,4 25,4 17,0 18,4 18,8
Saamelaiset 18,6 23,2 12,7 45,6 0
Karjalaiset 27,9 9,9 13,0 42,1 7,1
Venaja Pinega 22,7 13,1 15,3 48,9 0
Marit 10,7 29,4 9,0 50,8 0
Kuola BOO pronssikausi 0 40,0 5,4 0 54,6
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Taulukko 1: Lounais-Suomen vaestdjen gpAdm-mallintaminen [dhemman ja kaukaisemman mennei-
syyden juurivaestoilla. Juurivdestdt vasemmalla: SSwePV = Eteld-Ruotsin esiviikinkiaika, EstlA = Viron
rautakausi, FinLev = Suomen levanluhtalaiset. Juurivdestot oikealla: LBK = Euroopan neoliittiset
maanviljelijat, KRA = siperialaiset (pronssikauden Krasnojarsk), WHG = Lansi-Euroopan mesoliittiset
metsastaja-kerailijat, YAM = kupari/pronssikauden aron paimentolaiset (Jamnaja-kulttuuri), EHG =
Itd-Euroopan mesoliittiset metsastaja-kerailijat.

Katsotaan ensin, miten ldheisemmain ja kaukaisemman mallinnuksen osatekijét suhteutuvat toisiinsa.
Tama onnistuu, koska ldheisemman mallin juurivédestot on analysoitu osiin kaukaisemmassa mallissa.
Esimerkiksi varhaiskeskiajan rannikkolaisissa on 7,2 % siperialaista perimai (Kra), ja sitd on ollut
kaukaisemman mallin mukaan ldsnd jo kaikissa kolmessa ldheisemmén mallin juurivdestossa:
SSwePV 2,7 %, EstlA 4,4 % ja FinLev 25,4 %. Muinaisrannikkolaisiin sitd olisi siis tullut suhteessa
sen mukaan, miten suuri osa heiddn kokonaisperiméstién tulee kultakin néistd juuriviestoista.

Summaksi tulee ndin laskien (0,027 x 0,492) + (0,044 x 0,358) + (0,254 x 0,15) = 0,067 = 6,7 %.
Jostain geneettis-matemaattisesta syysté siis muinaisrannikkolaisten siperialaisen perimén osuus on
kaukaisemmassa mallissa 0,5 prosenttiyksikkda pienempi kuin 1dheisemmaisséd mallissa (7,2 %). Vas-
taavasti Jamnaja-perimén osuus heissi on ldheisemmén mallin mukaan 44,7 % ja kaukaisemman mal-
lin mukaan 47,7 %. Perimin osatekijoiden suuruusluokat siis séilyvét ennallaan, vaikka pientd heittoa
niiden osuuksissa ilmeneekin.

Mielenkiintoisesti itse tutkimuksen péétulos asettuu erilaiseen perspektiiviin kaukaisemmassa
mallissa. Liheisemmaéssd mallissa rannikon viesto siis ndyttdd kehittyvdn kauemmas virolaisista ja
lahestyvén ruotsalaisia (tosin MDS-kuvaajassa ei suoraan heité kohti).
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Kuva 1: Taulukon Distal gpAdm-tulokset non-metric MDS ja neighbor joining -kuvaajina.



Kaukaisemmassa (distal) mallissa virolaiset ovat selvésti ldhestyneet ruotsalaisia, vaikka he eivét
alun alkaenkaan ole olleet kovinkaan erilaisia. Télla tasolla Lounais-Suomen rannikkovieston lisdksi
myo0s sisdimaan véestd on ldhestynyt ruotsalaisia — kumpikin véesto on ldhestynyt virolaisia ja erityi-
sesti toisiaan. Neighbor joining -kuvaajassa ndmé kaksi lounaissuomalaista nykyviestdd ovat eniten
erillddn kaikista muista viestoistd. Voisiko tdmai johtua geneettisestd ajautumisesta? En osaa arvioida,
voiko tdma kuvaaja tavoittaa kyseisen ilmion, mutta ehké geneetikot osaavat.

Mielenkiintoisesti nykysaamelaiset 1dhestyvat Keski-Volgalla asuvia mareja eivitka levanluhtalai-
sia. Levénluhtalaiset puolestaan ldhestyvét Kuolan niemimaan pronssikautisia BOO-néytteitd; nima
on jatetty kuvaajista pois, koska he ovat geneettisesti niin kaukana kaikista muista, ettd muut vaestot
nippuuntuisivat. Jo aiemmin on tiedetty, ettd 1dhinnd saamelaisia ja levénluhtalaisia yhdistda 1dhinna
siperialainen perimdosuus (noin 25 %). Muiden perimdosuuksien kannalta saamelaisten perimén on
kuitenkin jo aiemmin todettu muistuttavan ldheisemmin Volgan viestdjd (udmurtteja ja tSuvasseja)
kuin levédnluhtalaisia (Peltola et al. 2023).

Nayttddkin vahvasti siltd, ettd geneettinen saamelaisuus olisi levinnyt Suomeen kaakosta Volgan
suunnalta, epdileméttd yhtd matkaa saamelaisen kielen kanssa. Vaikka ajan ja paikan osalta levanluh-
talaiset jo voisivatkin edustaa saamenkielistd védestod, niin nykysaamelaisten geneettinen ldheisyys
Volgan viestoihin pikemmin kuin 1dhempéni asuneisiin levénluhtalaisiin jittd4 vahvan vihjeen siiti,
ettd levanluhtalaiset olisivatkin edustaneet jotain alueen varhaisempaa etnis-kielellistd ryhmaé ei-
vitkd saamelaisia.
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Kuva 2: Taulukon Proximal gpAdm-tulokset non-metric MDS ja neighbor joining -kuvaajina.

Kaukaisempi malli ei kuitenkaan ole ristiriidassa ldheisemmasté mallista saatujen tulosten kanssa.
Tédma jalkimmdiinen on pikemminkin ensimmaéisesti rajattu osatodellisuus: proximal-mallissa analy-
soitiin véhemmain viestdjd, keskittyen lounaissuomalaisiin. Téssd mallissa nékyy erittdin hyvin, ettd
rannikkovéestd on ldhestynyt ruotsalaisia (vaikkakaan ei suoraan kohti) ja etddntynyt virolaisista —
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siitd huolimatta, ettd kaukaisemmassa mallissa virolaiset ja ruotsalaiset ovat hyvin samankaltaisia.
Laheisemmassd mallissa my0skddn nykyiset lounaissuomalaiset vdestot eivét ole ldhelld toisiaan,
vaikka kaukaisemmassa mallissa ovat.

Voidaan todeta, ettd rannikkovéeston kehitys ndyttdd menneen sisdmaavidestdon ja ruotsalaisten
’vilistd”, minkd vahvistavat taulukon 1 perimidosuuksien prosentitkin: rannikkovéeston ruotsalaispe-
rimén osuus on kasvanut periti 25 prosenttiyksikkod, mutta levanluhtalaisperiméin osuuskin on kas-
vanut 11 prosenttiyksikkdd ja saavuttanut sisimaavideston siltd osin. Rannikon perimé on siis ldhes-
tynyt kummankin puolen naapurivéestdji, ja samaan aikaan vanha virolaisperimé on huuhtounut 14-
hes olemattomiin. Tutkimuksessa valittiin kuitenkin painottaa vain ruotsalaisperimin kasvua, ja on-
han se toki selvisti eniten kasvanut osatekija.

Mitd tulee virolaisperimdin, niin se ei vélttimattd olekaan nykyrannikkolaisissa tasan 0 %, vaikka
juuri tdimé malli onkin tutkimuksen kriteerien vuoksi otettu mukaan. Kéytdnndssa yhtd vahvoja (osa-
tekijoiden standard error aavistuksen suurempi, mutta P-arvo jopa vahvempi) malleja on useita, ja P-
arvoiltaan vahvimmissa malleissa virolaisperimin osuus nykyrannikkolaisissa vaihtelee 0—11 % vé-
lilla (tdydennysdatan taulukko S5). Tamaikin silti osoittaa, ettd virolaisperimi on toki huomattavasti
vihentynyt: muinaisrannikkolaisissa sitd oli kuitenkin vahvimmissa malleissa yli 30 % ja erdissé vi-
hén heikommissa jopa yli 40 %.



