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Arkeologiset eldinluuaineistot ja muinais-DNA
— naytteistid populaatiotutkimukseen
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Johdanto

Arkeologisista 10yddistd eristetyn DNA:n
tutkimus on yleistynyt viime vuosina (mm.
Loreille ym. 2001; Edwards ym. 2007; Green
ym. 2010). Muinais-DNA-tutkimus avaa
uusia ndkdkulmia vanhoihin aineistoihin
luomalla uudentyyppistd arkeologista dataa.
Tamén tiedon avulla pystytddn vastaamaan
tutkimuskysymyksiin, jotka olivat aikaisem-
pien menetelmien saavuttamattomissa. Téssé
artikkelissa tarkastellaan, mitd mahdollisu-
uksia arkeologian ja DNA-tutkimuksen yh-
distdiminen antaa karjatalouden varhaisvai-
heiden tutkimiselle Suomessa seké pohditaan
ndytteiden valitsemisen kdytdnnon aspekteja.

Kirjoittajat tyoskentelevdat FinnARCH-pro-
jektissa, joka on Suomen Akatemian rahoit-
tama, Maa- ja elintarviketalouden tutkimusk-
eskuksen (MTT) ja Turun yliopiston yhteinen
nelivuotinen projekti. Projektin tavoitteena
on tutkia varhaisten lammas- ja nautapopu-
laatioiden geneettistd vaihtelua Suomessa
sekd lampaiden ja nautojen historiaa. Materi-
aalina tutkimuksessa kéytetdén arkeologisista
orgaanisista 10yddistd, kuten luusta, eristettyd
DNA:ta. Yhdistdméilld muinais-DNA:sta ja
arkeologisista 10yddistd saatavaa tietoa py-
ritddn luomaan monitieteellinen kuva karjan-
hoidon varhaisvaiheista Suomessa.
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Niytteiden valitsemisesta DNA-tut-
kimusta varten

Arkeologisen nédytteen huolellinen valitsemi-
nen on tirked osa muinais-DNA-tutkimusta
ja sen onnistumista, koska ndytteestd saata-
van informaation on pystyttdvd vastaamaan
sille esitettyyn tutkimuskysymykseen. Toisin
sanoen, on tirkedd tuntea tutkimuskohteen
asema kulttuurisessa verkostossa mahdol-
lisimman tarkasti, jotta siitd saatavan tiedon
merkitystd pystytdan arvioimaan — esimerkik-
si miten todennékoisesti tutkittava ndyte on
perdisin paikallisesti kasvatetusta eldimesta
tai tuontiyksilostd. Naytteiden valinta voidaan
nihdé kolmiportaisena systeemind, jossa en-
siksi valitaan maantieteellisesti, ajallisesti ja
kulttuurisesti relevantit arkeologiset kohteet,
sen jidlkeen selvitetdfin sopivien niytteiden
(esimerkiksi tutkittavien lajien) olemassaolo
ja lopuksi arvioidaan DNA:n sdilymisen po-
tentiaali.

Koska FinnARCH-hankkeen tarkoituksena
on tutkia kotieldinten historiaa Suomessa
mahdollisimman laajasti, maantieteellisesti
kiinnostava alue on siis kdytdnnossd koko
Suomi ja sen ldhialueet. Pddpaino ndytteissi
on eteldisessd Suomessa ja erityisesti Loun-
ais-Suomessa, mikd johtuu hyvilaatuisen ja
monipuolisen materiaalin runsaudesta télld



alueella. Koska tutkimuksen tavoitteena on
luoda yleiskuva lampaiden ja nautojen popu-
laatiohistoriasta, valittujen kohteiden tyypille
el asetettu rajoituksia. Materiaali siséltdd siis
kalmistoja ja asuinpaikkoja, maaseutu- ja
kaupunkikohteita, luostareita ja pappiloita.
Ajallisesti materiaali rajattiin niin, ettd nuo-
rimmat ndytteet ovat 1700-luvulta. Kontek-
stien ja kulttuurikerrosten ohuus ja myos
sekoittuneisuus Suomessa aiheuttaa sen,
ettd ldhes kaikista tutkittavista luista pitdd
varmistaa, ettd luut todella kuuluvat oletet-
tuun aikakauteen eivitké ole joko vanhempia
tai nuorempia. Tdmén takia keskiaikaiset tai
sitd vanhemmat ndytteet on radiohiiliajoitet-
tu.

Seuraava askel ndytteiden valitsemisessa on
selvittid, onko lupaavasta kohteesta olemassa
tutkimukselle relevanttia materiaalia, tdssé ta-
pauksessa naudan tai lampaan luita. Osteolo-
gisia menetelmid kéyttden lampaiden ja vuo-
hien luiden erottaminen toisistaan on joskus
haasteellista, silld niiden luusto on hyvin sa-
mankaltainen. DNA:ta tutkittaessa voidaan
kayttad lajispesifisid laboratoriomenetelmié.
Mikéli lammas/vuoheksi tunnistettu luu on
vuohi, lampaan DNA:lle suunnitellut aluk-
keet eivét toimi eli DNA:ta ei monistu. Aluk-
keet ovat synteettisid yksijuosteisia DNA-
pitkid, joita DNA:ta monistava polymeraas-
ientsyymi tarvitsee kiinnittydkseen DNA-juo-
steeseen. Tutkimuksessa voidaan siis kiyttdd
myo0s luita, joita ei ole voitu tunnistaa oste-
ologisin menetelmin varmasti lampaiksi. On
kuitenkin varmistettava, ettd kaikki naytteet
edustavat eri eldinyksiloitd, eli tutkimusmate-
riaali ei sisélld kahta luuta samasta eldimesta.
Yksilon tunnistaminen DNA:n perusteella
on periaatteessa mahdollista, mutta mikali
runsaasti varioivat toistojaksoalueet (VN-
TR-alueet), jotka mahdollistavat yksildiden
erottamisen toisistaan, eivit ole tutkimuksen
kohteena, aiheutuu yksilontunnistuksesta
yliméérdisid kustannuksia. Muinais-DNA:n
fragmentoitumisesta johtuen yksilén tunnis-
taminen voi myds olla teknisesti haastavaa.
Tamén takia ndyteluuksi valitaan mieluiten ti-
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etyn elementin, esimerkiksi kimmenluun, sa-
man puolen luita, jotka ovat varmasti peréisin
kahdesta eri yksilostd. Joskus valinnan kri-
teerind on pienemmissé aineistoissa kéytetty
myos luiden kokoa, eldinten ikdd tai muuta
morfologista perustetta, jonka perusteella on
voitu pételld, etteivdt luut voi olla perdisin
yhdestd ja samasta yksilosta.

Mikéli sopivan lajin luu 16ytyi sopivasta
kohteesta, on vield arvioitava mikd on sen
potentiaali sisdltdd DNA:ta. Palaneesta luusta
DNA:n eristiminen on mahdotonta tai aina-
kin erittdin haasteellista (Ottoni ym. 2009),
joten téssd projektissa keskityimme pala-
mattomaan aineistoon. Suomessa palamatto-
man luun sdilyminen on heikkoa happaman
maaperdn vuoksi, joten timi rajoittaa saa-
tavilla olevien ndytteiden madrdd (Fortelius
1981: 11; Ukkonen 1993: 249 ja 2001:7;
Mannermaa ja Deckwirth 2010, 54). Luun
ulkoisesti havainnoitava sdilymisaste ei
vélttdmattd korreloi DNA:n sdilymisasteen
kanssa. Luu saattaa pintapuolisesti ndyttda
hyvin sdilyneeltd, mutta DNA voi olla huon-
okuntoista ja joskus Iuun pinnan rakenteesta
arvioiden huonokuntoinen luu saattaa siséltaa
hyvin siilynyttd DNA:ta. Luuaineksen ja
DNA:n sdilymiseen vaikuttavat siis toden-
nakoisesti erilaiset tekijit. Esimerkiksi pitka
museosdilytys saattaa vaikuttaa negatiivisesti
DNA:n sdilymiseen mutta ei luun sdilymis-
een (Pruvost ym. 2007). Tdhédnastinen tutki-
mus viittaa sithen, ettd ehjit, paksut, tiiviit
luut, esimerkiksi naudalla ja lampaalla kdm-
menluut, ovat hyvid valintoja. Hampaiden ki-
ilteestd ei DNA-eristys ole onnistunut, mutta
hampaiden juuriosasta kylld. Kannattaa myos
huomioida, ettd mikéli hampaasta on sdilynyt
vain kiillettd, sitd ei voida ajoittaa, jolloin sen
hyodyllisyys DNA-ndytteend ei ole kovin
korkea.

Yleisesti ottaen vaikuttaa siltd, ettd ndyt-
teen iké ei ole ainoa sdilyvyyteen vaikuttava
tekija (Taulukko 1). Taulukon 1 dataa tulkit-
taessa on vield huomioitava, ettd keski- ja
uuden ajan ndytteet ovat tdssd otannassa



kaupunkikaivauksilta tai muuten hyvin séily-
neistd kohteista, kun taas osa rautakautisista
néytteistd oli hampaan kiilteen kappaleita
kohteilta, joissa luu ei ollut sédilynyt hyvin.
Tédmén projektin aikana on tarkoitus kerétd
liséd tietoa luun ja DNA:n sdilymisesté erilai-
sissa ja eriaikaisissa kohteissa ja erilaisissa
olosuhteissa.

Ajoitus / DNA sii- 1 2 3
lymisaste

Uusi aika 4 7
Keskiaika 1 5
Rautakausi 6 5
Yhteensi 6 5 17

Taulukko 1. DNA:n sdilymisaste erdissd arke-
ologisissa lampaan luissa. Keskiaikaisten ja
rautakautisten luiden ajoittuminen varmistet-
tu radiohiiliajoituksella. Sdilymisaste: 1 — ei
kéyttokelpoista DNA:ta sdilynyt, 2 — DNA-
eristys onnistunut, mutta vaikeaa, 3 — DNA:n
eristys onnistunut.

Elidinpopulaatioiden historian tut-
kimisesta arkeologisin ja muinais-
DNA:n keinoin

Eldinpopulaatioiden historiaa voidaan tutkia
DNA:n avulla usealla eri tavalla. Nykypopu-
laation geenistdod tutkimalla voidaan muo-
dostaa arvio myos sen alkuperéstd. Tarkem-
man kasityksen eldinryhmien geeniperimien
muutoksesta kuitenkin saa, mikéli nykytilan-
teen lisdksi tutkitaan my0s esihistoriallisia
ja historiallisia ajanjaksoja menneisyydessé
muinais-DNA:n avulla. Erds 14htdkohta
DNA-tutkimukselle ovat suomalaiset maati-
aisrodut, joiden katsotaan olevan vanhempien
paikallisten eldinpopulaatioiden jalkeldisié.
Kun varsinainen rodunjalostus alkoi 1800-1u-
vun lopussa ja 1900-luvun alkupuolella,
luotiin rotumédritelmét, joiden ulkopuolelle
jéi osa alkuperdisessi kannassa 14snd olevasta
variaatiosta. Tdma perima on kuitenkin sdily-
nyt arkeologisissa luuldydoissa.

DNA-tutkimus voi paljastaa erilaisia valit-
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tuja  yksityiskohtia populaatiohistoriasta,
riippuen siitd, mitd osaa DNA:sta tutkitaan.
Vain isilti pojalle periytyvdn Y-kromosomin
tutkimus kertoo isélinjan historiasta, mito-
kondrio-DNA (mtDNA) vain emilti tyttarille
ja pojille periytyvastd DNA-aineksesta. Mi-
tokondrio on solussa tuman ulkopuolella
solulimassa sijaitseva soluhengityselin, jol-
la on yksi oma rengasmainen kromosomi.
Tamaénkaltainen geenitutkimus kertoo siis
tarkasti tietystd osasta eldimen sukuhistoriaa.
Esimerkiksi populaatiossa, johon on tuotu
uusia urospuolisia siitoseldimid mutta ei uu-
sia naaraita, Y-kromosomi kertoo uudesta,
erilaisesta periméstd kun taas mitokondrio-
DNA vilittda tiedon emélinjan jatkuvuudesta.

Toisin kuin Y-kromosomi ja mitokondrio-
DNA, autosomaalinen DNA periytyy sekd
iséltd ettd emaltd, yksi DNA-merkin alleeli
kummaltakin. Autosomaalinen DNA késittda
tuman kaikki kromosomit lukuun ottamatta
sukupuolikromosomeja. Niinpd autosomaa-
linen DNA maéérittdd suurinta osaa erilaisista
ominaisuuksista, kuten maidontuotanto-
kyky4, silmien ja karvapeitteen vérid, sarvel-
lisuutta tai sarvettomuutta. Ominaisuuksien
syntyyn vaikuttaa usein useampia geen-
ejd. Proteiineja koodaavien geenien lisdksi
perimdssd on myds mitddn koodaamattomia
DNA-jaksoja. Toisinaan koodaamattomien
jaksojen tarkoitus on suojella koodaavaa
DNA:ta eli geenejd kromosomien pdissd ja
solunjakautumisen aikana, mutta toisinaan
koodaamattomille jaksoille ei ole selkedd
tarkoitusta. Mikrosatelliitit ovat téllaista
koodaamatonta DNA:ta. Ne muodostuvat ly-
hyisté toistojaksoista, joiden méarissa on pal-
jon variaatiota yksiloiden vélilld. Mikrosatel-
liitteja voidaan kayttdd populaatiogenetiikan
tutkimuksissa.

DNA:sta saatava tieto populaation muutok-
sesta pyritddn yhdistdméédn arkeologiseen ti-
etoon karjanhoidon kehityksestd Suomessa.
Tamén vuoksi projektin puitteissa analysoi-
daan myos palaneita suomalaisia eldinluuain-
eistoja myohiiskivikaudelta metallikaudelle



karjanhoidon alkamisen, yleistymisen ja
levidmisen tutkimiseksi. Liséksi tutkimuksen
apuna hyddynnetdén historiallisia ldhteitd,
esimerkiksi  1700-luvulla maatiaiskannan
parantamiseen tuotujen eldinten alkuperin
selvittdmisessa.

DNA-tutkimuksen kannalta on tiarkeéa tietda,
minkédlainen prosessi karjanhoidon omak-
suminen oli, silld tdmé saattaa vaikuttaa pop-
ulaation geeniperimdédn ja geneettisen mate-
riaalin jakautumiseen. Karjanhoito voidaan
omaksua uudelle alueelle pikkuhiljaa — on tul-
kittu, ettd ndin tapahtui esimerkiksi Baltiassa,
jossa karjanhoito tunnettiin tuhansia vuosia
ennen kuin siitd tuli merkittdvd elinkeino
(esim. Zvelebil ja Dolukhanov 1991; Lougas
ym. 2007). Tillaisessa tapauksessa karjan
geneettinen aines saattaa olla tulosta useista
erillisistd tuontikerroista tuhansien vuosien
aikana. Télloin pienessd populaatiossa uusien
tulokkaiden geneettiselld variaatiolla voi olla
suuri vaikutus. Toinen vaihtoehto on karjaa
hoitavien ihmisten siirtyminen uudelle al-
ueelle, jolloin muutos luuaineistoissa voi olla
hyvinkin &killinen. Esimerkiksi Ruotsissa
karjanhoito omaksuttiin nopeasti — saattaa
olla, ettd alkuperdisvdeston omaksui uuden
elinkeinon nopeasti, joskin uudet geneettiset
tutkimukset viittaisivat siihen, ettd neoliit-
tinen ihmispopulaatio eroaa periméltdén ja
laktoosia  kestdvyydeltddn mesoliittisesta
populaatiosta (Zvelebil ja Dolukhanov 1991,
266; Malmstrom ym. 2009; Malmstrom
ym. 2010). Maanviljelyn nopea levidminen
Ruotsin eteldosan halki saattaa heijastaa ni-
menomaan maahan muuttavaa uutta viestoa.
Mikdli kyseessd oli nopea prosessi ja kotieldi-
met saapuivat maahanmuuttajien mukana,
ensimmaéinen Kotieldinpopulaatio tuotiin kes-
kitetysti maahan ja se oli geneettisesti toden-
nakoisesti kohtuullisen yhtendinen.

Lopuksi

Karjanhoidon omaksuminen on monimut-
kainen ja wusein monivaiheinen prosessi,
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jonka tutkiminen hyGtyy monitieteellisestéd
lahestymistavasta. Prosessiin liittyy kulttu-
urisia ja sosiaalisia aspekteja, joita voidaan
tarkastella arkeologian ndkokulmasta, etté bi-
ologisia muutoksia, joihin geneettinen tutki-
mus voi vastata. Haasteena moniticteellisessa
tutkimuksessa on kahden toisilleen vieraan
tutkimusperinteen ja tietopohjan yhdistdmin-
en niin, ettd molemmat osapuolet pystyvit
osallistumaan tasapuolisesti hedelmaélliseen
diskurssiin. Avoin tietojen vaihto ja terve tut-
kimuksellinen uteliaisuus auttavat kuitenkin
ylittimé&én raja-aidat turvallisesti.
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