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Testin tilaaminen 
 

FamilyTreeDNA tarjoaa isälinja- (Y-kromosomin DNA) ja äitilinjatestin (mitokondrion DNA) lisäksi ns. 

genominlaajuisen testin, jossa analysoidaan yhteensä lähes miljoona kohtaa kaikista 22:sta autosomista (ne 

kromosomit, joiden toinen puolisko peritään isältä ja toinen äidiltä). Maksaminen hoituu kätevimmin luotto-

kortilla, ja sen jälkeen saa testipaketin eli kolme kaavinta, joilla rapsutellaan tovi posken sisäpintaa, minkä 

jälkeen ne pakataan ohjeiden mukaan ja lähetetään Yhdysvaltoihin. Koska tulokset koskevat suunnilleen 

myös sisaruksia ja kertovat jotain vanhemmistakin, voi perheenjäsenille ehdottaa kulujen jakamista. 

(http://www.familytreedna.com/) 

 Testeistä saa yleensä alennuksen projektien kautta, joten kannattaa liittyä Finland DNA -projektiin 

(http://www.familytreedna.com/group-join-request.aspx?group=Finland&vGroup=finland) samalla kun tilaa 

testipaketin ("Option B: Join").  

 

Testitulos 
 

FamilyTreeDNA:n Family Finder -testin tulos lähetetään suurena tiedostona, jossa on runsaat 700 000 riviä, 

jokaisella kaksi alleelia (A, G, C ja T eri yhdistelminä). Toinen alleeli on peritty isältä ja toinen äidiltä, mutta 

valitettavasti järjestys on satunnainen eikä mene niin, että esimerkiksi vasemmanpuoleinen olisi peritty aina 

samalta vanhemmalta.  

 

 
Itse tiedostoa ei ole välttämätöntä edes avata, vaan tulosten analysoinnin hoitavat erilaiset ohjelmat. Excel ei 

oikein jaksa edes avata tiedostoa, joten jos haluaa katsella tuloksiaan, suosittelen ohjelmaa Notepad++, jonka 

voi ladata koneelleen ilmaiseksi (http://notepad-plus-plus.org/). 

  Pelkästä tiedostosta ei vielä näe yhtään mitään, eikä geenitestien hintaan sisälly minkäänlaista tulosten 

analysointia. Tämä on varmasti monelle testauttajalle suuri pettymys. Onneksi asianharrastajat, jotka hallit-

sevat geneetikkojen käyttämät ohjelmat, tarjoavat Internetissä ilmaiseksi erilaisia analysointityökaluja ja -

projekteja. Genominlaajuista dataa voidaan analysoida useammalla mahdollisella tavalla – ne ovat kaikki 

oikeita tapoja, mutta ne saattavat kertoa hieman eri asioita.  

 

IBD-taso (yksilötason sukulaisuus) 
 

IBD-jakso (identity by descent eli peritysti samanlainen) tarkoittaa sellaista yksittäisistä emäksistä koostuvaa 

jaksoa, joka on kahdella yksilöllä samanlainen. Mitä pidempiä IBD-jaksoja, sitä läheisempää sukua henkilöt 

ovat, koska rekombinaatio pilkkoo IBD-jaksoja joka sukupolvi entistä lyhyemmiksi. Family Finder -testi 

tuottaa IBD-half-jaksoja, jolloin ei vaadita että molemmat emäkset olisivat samat, vaan riittää että edes jom-

pikumpi emäs on vertailuhenkilöillä sama. Tällainen IBD-half-jakso päättyy vasta kun tulee kohta, jossa 

kumpikaan emäs ei ole vertailuhenkilöillä sama.  

http://www.familytreedna.com/
http://www.familytreedna.com/group-join-request.aspx?group=Finland&vGroup=finland
http://notepad-plus-plus.org/


 

 
 

IBD2 merkitsee, että että molemmat emäkset (alleelit) ovat samoja, ja IBD1 merkitsee, että vain toinen emäs 

on henkilöille yhteinen. IBD0 merkitsee että molemmat emäkset ovat erejä, jolloin IBD-half-jakso katkeaa. 

 IBD-half-menetelmän etuna on, että se toimii suuremmalla aikasyvyydellä. Jokaisessa sukupolvessa voi 

tapahtua mutaatioita, ja yhdenkin emäksen muutos johtaisi IBD-jakson katkeamiseen, jos vaadittaisiin että 

molempien emästen pitäisi olla samat. Toisaalta IBD-half-menetelmä ei pysty täysin luotettavasti erottamaan 

yksilötason sukulaisuutta väestötason sukulaisuudesta: pienten väestöjen yleisesti kokema geneettinen ajau-

tuminen johtaa harvinaisten alleelien katoamiseen, jolloin yhä useammassa kohdassa on samaan väestöön 

kuuluvilla aivan samat alleelit (emäkset).  

 Esimerkiksi suomalaisilla on yleensä pitkiä IBD-half-jaksoja sellaistenkin suomalaisten kanssa, joiden 

juuret ovat aivan eri alueella – alleelien samanlaisuus (eli että ainakin toinen alleeli on yhteinen) johtuukin 

tällöin yleensä siitä, että suomalaisten geenipoolissa on vain tiettyjä alleeleja, eikä taustalta välttämättä löydy 

todellista sukututkimuksen keinoin löydettävää sukulaisuutta. Mutta mitä pidempi IBD-half-jakso on kysees-

sä, sitä todennäköisemmin se kuvastaa todellista sukulaisuutta, koska samasta väestöpohjasta tulevillakin 

sattuu silloin tällöin kohtia, joissa mutaatioiden vuoksi molemmat alleelit ovat erejä. Tällöin IBD-half-jaksot 

jäävät lyhyemmiksi. 

 Eurooppalaisilla, joiden isovanhemmat edustavat samaa väestöä, homotsygoottisuus on yleensä noin 70 

% tai hieman enemmän. Tämä merkitsee, että useammassa kuin kahdessa kohdassa kolmesta molemmilta 

vanhemmilta on peritty sama alleeli, ja vain joka kolmannessa tai neljännessä kohdassa on eri alleelit. Ver-

tailtaessa kahta samaan väestöön kuuluvaa yksilöä on todennäköistä, että erialleelisuutta esiintyy aivan sa-

moissa kohdissa: juuri niissä kohdissa (25–30 %), joissa väestön geenipoolissa yleensä on vielä kaksi alleelia 

jaossa.  

 Koska toinen alleeli on yleensä selvästi yleisempi, voidaan sanoa että niissä kohdissa (70–75 %), joissa 

väestön geenipoolissa on vain yksi alleeli, yksilöillä on pääasiassa kaksi samaa alleelia (IBD2), mutta niissä 

kohdissa (25–30 %), joissa väestön geenipoolissa on kaksi alleelia tarjolla, yksilöillä on silti usein kaksi sa-

maa alleelia (IBD2), mutta toisinaan vain yksi sama alleeli (IBD1). Jos yleisemmän alleelin A esiintymisti-

heys on 80 % ja harvinaisemman alleelin a esiintymistiheys 20 %, on fenotyypin Aa todennäköisyys 0,8 x 

0,2 x 2 (koska myös aA lasketaan) = 32 %, fenotyypin AA todennäköisyys 0,8 x 0,8 = 64 % ja fenotyypin aa 

todennäköisyys 0,2 x 0,2 = 4 %. Tällöin aina kaksi tapausta kolmesta sellaisesta, joissa väestössä on kaksi 

alleelia jaossa, tuottaa silti yksilössä saman tuloksen kuin jos jaossa olisi vain yksi alleeli.  

 

IBD-half-jaksojen pituus 
 

IBD-half-jaksojen pituus ilmoitetaan centiMorganeina (cM). Family Finderin osumissa ilmoitetaan IBD-

half-jaksot yhteensä (142,62 cM) sekä pisin yksittäinen jakso (28,86 cM); lisäksi annetaan arvio siitä, kuinka 

läheiseen sukulaisuuteen nämä luvut keskimäärin yleensä perustuvat.  

 

 



 
 

Osumien yhteystiedot pääsee näkemään, ja sitä kautta voi alkaa jäljittää yhteisiä esivanhempia. Hyödyllistä 

on myös ladata FamilyTreeDNA:n sivulleen sukututkimusohjelmalla tehty GEDCOM-muotoon talletettu 

sukupuu (merkitty punaisella ympyrällä), jota osumat pääsevät tarkastelemaan. Tuttuja sukunimiä ja seutuja 

saattaa löytyä jo ensivilkaisulla. Ilmainen ja selkeäkäyttöinen sukututkimusohjelma on esimerkiksi Ahnen-

blatt; myös maksullisesta Sukujutut-ohjelmasta on saatavilla rajoitettu ilmaisversio.  

 

Kromosomikartta 
 

Hyödyllinen toiminto on myös Chromosome browser, jonka avulla voi verrata missä kohdissa yhteiset IBD-

half-jaksot ovat. Seuraavassa kuvassa näkyvät kolmen osumieni joukosta valitun henkilön yli 1 cM:n mittai-

set IBD-half-jaksot, jotka ovat yhteisiä kanssani. Lisäksi nähdään, mitkä niistä kohdista, jotka he jakavat 

minun kanssani, he jakavat myös keskenään. Esimerkiksi henkilöillä 1 ja 2 on yhteisiä kohtia kromosomissa 

6, ja henkilöillä 1 ja 3 on yhteisiä kohtia kromosomeissa 4 ja 8. On kuitenkin huomattava, että henkilöt saat-

tavat jakaa enemmänkin kohtia keskenään – ne eivät vain näy minun tulosteni kautta, koska minä en jaa niitä 

kohtia heidän kanssaan.  

 Joka tapauksessa yhdistämällä kromosomikartan tiedot henkilöiden esivanhempien asuinpaikkoihin on 

mahdollista saada käsitys siitä, mikä jakso missäkin kromosomissa todennäköisesti periytyy miltäkin alueel-

ta. Tämä on työlästä, mutta muiden geenisukututkijoiden kanssa voi vaihtaa tietoa alan foorumeilla.  

 

 



IBS-taso (yksilö- ja väestötason sukulaisuus) 
 

IBS-tasolla (identity by state eli muodollinen samankaltaisuus) verrataan kahden henkilön jokaisen SNP:n 

emäksiä yksitellen toisiinsa: jos molemmilla on GG, tulos on IBS = 2; jos toisella on GG ja toisella AG, tu-

los on IBS = 1; jos toisella on GG ja toisella AA, tulos on IBS = 0. Lopuksi kaikki nämä tulokset lasketaan 

yhteen, jaetaan ensin kahdella ja sitten vielä SNP-kohtien lukumäärällä. Lopputuloksena on lukuarvo, joka 

kertoo kuinka suuri osa kahden henkilön emäksistä on yhteisiä. Kahdella samaan väestöön kuuluvalla tämä 

arvo voi olla esimerkiksi 0,7634, mikä tarkoittaa että yli 76 % kaikkien SNP-kohtien emäksistä on yhteisiä. 

 Suuruusluokka on lähes sama kuin homotsygoottisuusaste, ja näillä tasoilla onkin yhteys: kun noin 

3/4:ssa kohdista on molemmilta vanhemmilta peritty sama alleeli (homotsygoottisuus), on erittäin todennä-

köistä, että myös muilla samaan väestöön kuuluvilla on aivan sama alleeli perittynä molemmilta vanhemmil-

taan. Kun siis väestössä on jonkin SNP:n kohdalla saavutettu tilanne, että harvinaisempi alleeli A on kadon-

nut ja kaikki ovat homotsygootteja GG (sekä isältä että äidiltä G-alleeli), on kaikilla tässä kohdassa IBS = 2.  

 IBS-tasollakin samankaltaisuus kasvaa sukulaisuuden myötä: samoja esivanhempia jakavien välillä IBS-

arvo on suunnilleen 0,77, isovanhemman ja lapsenlapsen välillä 0,80 ja vanhemman ja lapsen välillä peräti 

0,85. Kuvaa mutkistaa kuitenkin se, että jotkut henkilöt jakavat kaikkien kanssa korkeampia arvoja kuin 

jotkut toiset. Tästä syystä IBS-arvo täytyy suhteuttaa aina suurempaan otokseen, ja mieluummin lisäksi ul-

komaalaisiin. Tällöin saadaan selville eri alueiden suomalaisten IBS-profiili, johon kyseinen yksilöllinen 

häiriötekijä ei vaikuta. Esimerkiksi länsirannikon suomalaiset ovat lähempänä baltteja kuin venäläisiä, riip-

pumatta siitä, onko heillä tavallista korkeampi vai matalampi IBS-arvo muiden kanssa.  

 

Admix-laskuritaso (väestötason sukulaisuus) 
 

Kolmas taso, jonka avulla voidaan analysoida omaa tulosta, on sekoituslaskurien taso (admixture = sekoitus). 

Tällaisia laskureita on erilaisia, riippuen siitä, mitä väestöjä on saatu vertailuun. Ensin laitetaan ohjelma et-

simään käsillä olevista geeninäytteistä geneettisiä "napoja", joiden sekoitukseksi muut väestöt voidaan suju-

vimmin selittää, ja valmis laskuri sitten katsoo kuinka henkilön geenit jakautuvat näiden napojen kesken. 

Suomalaisten kannalta ei ole juurikaan hyötyä sellaisista laskureista, joissa on mukana suomalainen napa, 

koska kaikki suomalaiset saavat hyvin korkean arvon siihen, ja vain pari–kolmekymmentä prosenttia gee-

neistä jää muiden napojen jaettavaksi (summa on aina 100 %).  

 Admix-laskurit kertovat totuuden, mutteivät koskaan koko totuutta. Jos esimerkiksi laskurissa on mukana 

venäläinen napa ja jakuuttinapa, suomalaiset saattavat saada tulokseksi 20 % venäläinen ja 5 % jakuutti, 

loppujen 75 % geeneistä edustaessa läntisempiä eurooppalaisia napoja. Jos kuitenkin laskuria luotaessa mu-

kana oli lisäksi mordvalaisia ja manseja, nämä navat vievät suurimman osan vastaavassa järjestyksessä venä-

läiseltä ja jakuuttinavalta. Eli laskurituloksen tarkkuus riippuu siitä, kuinka paljon erilaisia väestöjä napoja 

laskettaessa on ollut käytössä. Eri laskurien tulokset ovat silti samansuuntaisia: länsisuomalaisilla on enem-

män yhteistä skandinaavien ja keskieurooppalaisten kanssa kuin itäsuomalaisilla.  

 Oman datatiedoston voi ladata GEDmatchiin (http://gedmatch.com/), joka vaatii nykyään rekisteröitymi-

sen mutta on ilmainen, ja sen jälkeen sen voi ajaa eri admix-laskureissa. Kit-numeron eteen laitetaan "F": 

 

 
 

http://gedmatch.com/


 
 

 

Kun ajo on pysähtynyt, tulos näyttää tältä: 

 

 
 

Sivun alareunasta voi monen laskurin kohdalla valita "Oracle", joka antaa tämännäköisiä tuloksia: 

 

 
 



Kaikki nämä tulossivut kannattaa tallettaa omalle koneelle: hiiren oikea painike > Tallenna nimellä. Eri alu-

eiden suomalaisia voidaan sitten vertailla, kuten kyseisen laskurin (jossa on suomalaisittain järkevät ja ha-

vainnolliset tekijät) kohdalla täällä: http://www.elisanet.fi/alkupera/K12.pdf 

 

 
 

 
 

Myös naapurikansoihin vertailu paljastaa havainnollisesti, ketkä muistuttavat geneettisesti ketäkin. 

 

 

Terveysgeenit: Promethease ja SNPedia 
 

Family Finder -datatiedostonsa voi ajaa myös Promethease-ohjelmassa, joka käy läpi kaikki ne genomin 

kohdat, jotka on geenitutkimuksissa yhdistetty johonkin terveydentilaan. Esimerkiksi kohdassa rs3775291 

minulla on toiselta vanhemmalta peritty A-alleeli, joka vähentää riskiä saada verkkokalvon rappeuma van-

hemmalla iällä. (http://snpedia.com/index.php/Promethease)  

 

 

http://www.elisanet.fi/alkupera/K12.pdf
http://snpedia.com/index.php/Promethease


Viiden dollarin lisämaksulla saa ajettua nopeasti laajan analyysin. Tulokset esitetään kategorioittain: Hyvät 

uutiset (Good news), Huonot uutiset (Bad news) jne. 

 

 

Homotsygoottisuus 
 

Homotsygoottinen merkitsee, että tietyssä kohdassa kummaltakin vanhemmalta peritty alleeli on sama. Eu-

rooppalaisilla yli 70 % kaikista kohdista on homotsygoottisia. Suhteellisestikaan korkea homotsygoottisuus 

ei suoraan kerro sisäsiittoisuudesta, koska pienillä väestöillä (joita kaikki pohjoisen väestöt historiallisesti 

ovat) vain on geneettinen vaihtelu hieman vähentynyt. Homotsygoottisuuden voi selvittää täällä: 

http://www.math.mun.ca/~dapike/FF23utils/roh.php. 

 Yleisen ja kromosomikohtaisen homotsygoottisuuden lisäksi laskuri kertoo myös ROHien (region of ho-

mozygosity) määrän ja pituuden. ROHien pituus (pitkä on yli 10 Mb) kertovat luotettavammin sisäsiittoisuu-

desta, mutta ei ole syytä pelkoon, elleivät vanhempasi ole lähisukulaisia keskenään. Serkusavioliittoja harras-

taviin kansoihin verrattuna suomalaiset ja eurooppalaiset yleensäkään eivät ole sisäsiittoisia. (Ks. 

http://www.elisanet.fi/alkupera/Asutushistoria.pdf) 

 

 

Muinainen Suomi -foorumilla voi kysellä lisää ja keskustella testistä ja testituloksista! 

http://p1.foorumi.info/muinainensuomi/index.php 

 

http://www.math.mun.ca/~dapike/FF23utils/roh.php
http://www.elisanet.fi/alkupera/Asutushistoria.pdf
http://p1.foorumi.info/muinainensuomi/index.php

