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Tre administratorer presenterar sig

Rolf Berlin

Jag bor 1 Jarfalla men mina anor
kommer till storsta delen fran
Morlanda i1 Bohuslidn. Jag &gnar
mycket tid & min hembygdssida
www.morlanda.se dar befolknin-
gen oftast hade yrkena fiskare och
skeppare. Med hjalp av DNA-tester
hoppas jag kunna visa att manga
fiskare invandrade fréan utlandet
under 1500-talet. Jag borjade som
administratér for FTDNA svenska
projekt 1 augusti 2011 och startade
kort déarefter Facebookgruppen
DNA-anor.




Anders Berg
Jag heter Anders Berg och bor i Stock-
holm. Jag har slaktforskat sedan slutet
av 1980-talet och mina anor kommer pa
pappas sida fran Skéne och pa mam-
mas fran Angermanland (med en liten
tartbit Varmland). Mitt DNA-intresse
startade 1 slutet av 2011, och jag har
testat mig bade hos Family Tree DNA
och 23andMe. Sarskilt intresserad &r
jag av den djupa harstamningen, fran
méinsklighetens gryning, som kan fol-
jas 1 det raka fadernets och modernets
haplogrupper. Min Y-DNA-haplogrupp
ar 11-Y5473, en ny gren under L22 som hittats tack vare BigY. Mitt mtDNA
ar Ubalalb.

Som co-admin i vart projekt fungerar jag som kontaktperson for sodra Sve-
rige (framst Skane), och dr ansvarig for den statistik 6ver projektets haplogrup-
per som presenteras pa Svenska Haplogruppdatabasen (SHD).

Donald Ekberg

Jag bor 1 Clearwater, Florida, USA. Alla
fyra av mina far- och morforaldrar im-
migrerade till USA for runt 125 ar sedan.
Min mormor kom fran Ostergétland, de
andra tre kom fran Skane. De slog sig ned
i La Grange, Illinois, en forort till Chi-
cago. Sverigeprojektet startades 2006 nir
jag tillfragades av FTDNA om att grunda
ett efternamnsprojekt. Nar jag berittade
om betydelsen av patronymikon i Sverige
foreslog de ett geografiskt ordnat projekt for Sverige. Jag accepterade och vi
startade med atta deltagare. Ann Berge, en av administratérerna for Norge-
projektet, erbjod sig att hjalpa till och foreslog Rolf Berlin som co-administrator.
Som den enda administratoren 1 USA skulle jag garna se en eller tva co-admi-
nistratorer till 1 USA. Eftersom jag inte forstar svenska skulle det vara bra om
de gor det.

Nar jag utokar mitt slakttrdd med hjalp av Arkiv Digital och Heritage ar
min avsikt att gora DNA-jamforelser mellan svensk-amerikaner och personer i
Sverige. Jag skulle ocksa vilja jamfora DNA fran férhistoriska personer i Skan-
dinavien med nu levande i Sverige och USA med rétter i Sverige.

Soker du bocker om Facebookgrupp for
DNA-genealogi? DNA-intresserade
Ett urval finns héar: Om du ir facebookanvindare, ga
http://www.isogg.org/wiki/ gidrna med 1 gruppen DNA-anor.
Genetic_genealogy_books (Fragor, svar, efterlysningar m.m.)
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Grenar av mtDNA-haplogrupp T1a1 som finns representerade
bland Sverigeprojektets medlemmar

MtDNA-haplogruppen Tla avgrenade sig genom en mutation som intraffade i en
kvinna for 17 200 £+ 2 900 ar sedan, av allt att doma i Framre Orienten. Tla ar
den stora grenen inom T'1, omfattande ca 90 % av dess nu levande medlemmar.
T1a dr idag vitt utspridd och nar sina hogsta frekvenser av befolkningarna i Ru-
maénien (ca 9 %), Tunisien (ca 8 %) och nordostra Iran (ca 8 %). Dess undergren
T1al berdknas ha avskiljt sig for 15 500 + 2 800 ar sedan och anses ha spridit
sig 6ver Europa redan under sen istid, for ca 16—12 000 ar sedan (Maria Pala et
al., MiTocHONDRIAL DNA S1GNALS OF LATE GLACIAL RECOLONIZATION OF EUROPE FROM
NEAR EASTERN REFUGIA, 1 American Journal of Human Genetics, vol. 90(5), 2012).

Bland personer vars moderlinje dyker upp inom Sverige, sa vitt kdnt, hor
minst 1,4-1,5 % till Tlal (Svenska Haplogruppdatabasen och Sverigeprojek-
tet). Den verkliga andelen ar hogre (inom totalen av T1 som &r 2,6—-2,7 %), for
tillhorighet till T1al framgar hos Family Tree DNA bara om man har gjort ett
fullsekvenstest. Manga har dnnu bara gjort mtDNA-test pa lagre nivéer.

Pa oversikten pa nésta sida syns en ¢versikt 6ver sambandet mellan kon-
staterade medlemmar av haplogrupp T1lal i vart projekt. De flesta syns som
traffar till varandra, det vill sdga har max tre skillnader inbordes. Undantaget
ar moderlinjen som i skriftliga killor ar kand fran Tofta 1 Skane pa 1700-talet
(langst till hoger 1 6versikten); den har dnnu inga tréaffar alls i trafflistan for
fullsekvensjamforelse "HVR1, HVR2, Coding Region”). Den grenen har nyligen
pa phylotree.org fatt ett eget namn, Tlale (beteckningen syns dnnu inte pa
FTDNA).

Inom det kluster som syns som varandras traffar sa finns det, ovanligt nog,
en grupp av hela 73 testtagare som har exakt samma fullsekvens. Det innebér
0,16 % av samtliga hittills 45 689 fullsekvenstestade personer hos Family Tree
DNA. Efter dldsta kidnda ursprungsland pa moderlinjen fordelar de sig sa héar:

Land testade... av landtotal = procentandel
Belgien 1 113 (0,9 %)
Ukraina 4 521 (0,8 %)
Rumaénien 1 152 (0,7 %)
Slovakien 1 157 (0,6 %)
Norge 5 917 0,5 %
Storbritannien 7 1684 0,4 %
Sverige 4 1097 0,4 %
Schweiz 1 299 (0,3 %)
USA 3 1178 0,3 %
England 9 3870 0,2 %
Polen 2 1181 0,2 %
Tyskland 8 3290 0,2 %
Finland 1 1263 0,1 %
Frankrike 1 1001 0,1 %
Irland 2 2 784 0,1 %
Skottland 1 1483 0,1%
Parenteser markerar sma testantal, som medfor skev statistik. —

SVERIGEPROJEKTNYHETER Nr 3,2014 3



SE90F BOCELT STFGET  STREEN

P ool |

SFRE YOl
—F5L1
AAOPSAYSI
BRI
PEET T
epmapoy T
RELTIVLI ] TAUOTIENNTE Bl
BIPE qoe IRHOLL
A[ELL
LOSTRID

PTG

BOLT-Z8ET
TJApEIapEY
0EATY

AT ETART
apmspoy
TUeyEInm us
00 (T TEHTL

._wn:nTnm..u-
T I

se
Pas

FHAT-FLOT
Tapnpsngp
BlEag

LI LY
apu

TooyyeIng
LET

AfaT
L
s

g8

GLFRLT (EERDE  GHO0EE  COOS0L EFERYE BEROET FoEFIE
(348 pad ered
ﬁ.._n,p‘m—mﬂj,..
—Les
LTS EN TR
FIERG ¥IE)
[3aa
sagg prnr w ool
LU elayiapdmoyy
TLELT TE8T-TELT
spoperapry TeyjopaIa]
Epinag WLTER]
| ol
n_w:n.-phmwm..u AT .-._dﬂ._nwﬂ_.f..
WHIETRL] BIpE TATEAH * SToa g penaEE
] oy i ETLT-EFST SI-0E9T  "em[RISIER
Dasyang eOg-AIop] STeANH-NAMG i T-( AT
86091  THODISH IspepIIsiIEly Ly
_ ABPIOPETET e adrep LTy | (
7 BTy i
i ABHOTTL [
WATGIET _ : I
apmEEpry
[ E T
[0 SIs0eTy | / UOMHST APUEPoE uanoTARL Spe pay

IEETY TUATIENIE WA THOTER T a3

|
ameEnsaEuaagas g
YKL #98L STrne g we
AR 5 g AR SRjap IS
SALAAN R[] (I O

3 dDUWYODG SNUSOYT

*1OpB[SIOYAU T IBY
10p ddn 1A J0[[0] BS ‘@sseqjur
A® JBUUB 1058U WRIJ 18] J9[[d
P12 YSLI0ISTY WOUT JBIPQWIUR
BWWEBSUSWOS BIDIJIIUIPT
seYoAT s1addnas Jof[e -1ed tu
wo Iaxgreristurwpe)yeload
$S0 A®B UOSRU [[[} 10 AB BUIBS
104 ‘TBTJ, 113 10Y Wos IN

“1Y[B[SIOPOW SUS AB USI3
ueuue U gd BUISUOI}BIOUSS
9]sBULS op woul jugy ey nl
19p uBY BS ‘A[B(s uo [[11 weJ
ua(ury gd a3ugy gd yejzgajul
IBY 97Ul NU UOIBINW UO3
-BU WO USAY "JopBU[[IYS BJ
vaSgu Jo[[o UoSeU IBY WOS
IBJJBI] Op PUB[q USAE UBIN
ruIejjRI] BIyelted eSurw op
pue[q exeq ojul Sis Bl[op uey
IB3UIIY B[S BIBU B[[ONIUSAD
17% Bd BYURB] UBW 18] 1BY BS
1N J9S 19181 [NSOIJJBI) T8N
“Y[LI[8} 1ST[UBAO I8 1[[ONJUDAD
UOUDI3IYB[SIOPOW 118 BIBA
uBy| J07)BJ OPUBYIOAWBS UH
‘93uRg[ 10)0AW JBIPURIOJO JLI
-BA YN (J2W SBIOP 178 10pAlaq
Iejjea) eiyejiad seapueIeA
Ig Jeuosied e3ugw Bs 11y

Nr 3, 2014

4 SVERIGEPROJEKTNYHETER



Y-DNA, BigY och sedan Yfull

Test av den manliga Y-kromosomen &r ett bra sitt att fa en uppfattning om sin
faderslinje, alltsa vilket ursprung farfars farfars farfars far... hade. Y-kromo-
somen bevaras i stort sett ofordndrad fran generation till generation men sma
forandringar sker och de kan anvindas till att spara ursprunget. De mén som
alla har en viss fordndring kan ocksa ha en gemensam anfader.

Det finns flera Y-tester, vissa ger ledtradar och antydningar medan andra
ger ett mer exakt svar.

STR-tester {;f\* Y-DNA - Matches
De flesta birjar DNA-utforskandet

av sin faderslinje, sitt Y-DNA,
med ett STR-test. Det ar de tester
som FamilyTreeDNA kallar t.ex.
Y-DNA37 eller Y-DNA-67. Med

stowlaiches For  Ihe Lefire Jatabass ~ FO© L/ - MWIkois Disonce AQ

agsl Mamie 5.l Vi (Oplunst e 5 s

G7 MARKERS - 7 MATCHES

GRNENC ISMIcE  HAME Minat mstan

dessa grundldggande tester som

o . o 5 [l PEE] - DALt
bara kan tas pA mén far man en i o
. . - = =Dk A1
uppfattning om sin haplogrupp, . S E B e e
dvs ursprunget pa fadernet négot s

eller nagra tusen ar tillbaka. Man 7
far ocksa ofta manga matchningar 7
med andra testade som kan ge
ledtradar till ndrmare slaktskap.

Problemet med dessa tester ar
att slumpen kan stélla till det. Tva
personer kan raka fa samma forandring utan att vara sa néra slikt som man
kunde tro. Likheten kan bero pa slump. Det géller att se upp och ta resultaten
med en nypa salt.

G v okt B

Matchlista for Y-DNA67 STR-test.

BigY

De matchningar man far med ett STR-test som Y-DNAG7 ar alltsa inte sa sakra
och haplogruppsinformationen kan vara grov. Darfor ar nasta steg att gora BigY-
testet. BigY bygger pa helt annan teknik. Dar STR-tester visar markorer som
kan vara nyckfulla ger BigY SNPer som dr mycket stabila.

En SNP &r en mutation, dvs ett stavfel 1 den genetiska koden. Har det val
blivit en mutation s kommer den att f6lja med i generation efter generation och
aldrig forsvinna. De mén som har en viss SNP har ddrmed ocksa samma anfader
(han som forst fick mutationen) och genom att matcha personer med liknande
uppsiattning SNPer kan man pussla ihop ett sorts slakttrad.

BigY 4r en analys av storre delen av Y-kromosomen och den ger som resultat
SNPer som ar kénda sedan tidigare. De 4r katalogiserade och har fatt namn och
finns inplacerade i de officiella haplogruppstriden, tex det fran ISOGG. Men
man far ocksa en lista pa alla de hittills okdnda SNPerna som testpersonen har
och de kan matchas med andra nya BigY-testers listor. Hittar man samma SNP
hos tva personer sa kan man dra slutsatsen att de ar slakt och SNPn ar da inte
langre ny och okand.
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Med BigY sikerstills alltsa den L T id:YF 01766

exakta platsenihaplogruppstréadet 72901 * Z2889 * Z73/5247 [IIGISNPS
och man bidrar ocksa till att tradet

utforskas och vaxer. Ditt BigY-test

kan matchas med andras tester |:

L id:vFo1870 [SHE
[BEES] cvoesrvasst * FocesTo

sd att nya grenar och kvistar kan L
hittas.
Den matchningen gér inte pll-L1302] L]:':""3:':':'“"'6‘55
FamilyTreeDNA. De litar till att -L1302"]
det finns haplogruppsprojekt som BN Nytt prov
stidller samman de gemensamma new 4——L
resultaten och det ar har Yfull kom- id:YFD1670 [RUS
mer in. id:YFO2040
id: YFO2235
Yfull id:YFO227D

Yfull 4r en helt fristaende tjanst for Yfull Experimental Tree.
analys av BigY-data.

Med Yfull far man en mycket
djupare analys av de data som BigY har producerat. Yfull hittar sidant som
sallats bort av FamilyTreeDNA men dndé ar av varde och Yfull ger bonusinfor-
mation:

* Du far forutom SNPer manga fler STR-markoérer 4n du nigonsin kan fa
med ett vanligt STR-test hos FamilyTreeDNA. Det kan finnas luckor, men
oftast far man runt 400st och det ger en mycket sikrare STR-matchning och
slaktskapsbedomning &n om man bara har 37, 67 eller som allra mest 111.

* Du far mtDNA-haplogrupp. Om du inte redan gjort ett mtDNA-test sa far
du néstan samma grundinformaton med BigY och Yfull. Resultatet blir inte
riktigt lika exakt och du far inte ndgon lista med matchningar men mtDNA-
haplogruppen finns faktiskt dar pa kopet.

* Du blir inplacerad i Yfulls experimenttridd som du kan bladdra i hér:
http://yfull.com/tree/.

Tradet uppdateras och fordndras ofta. Ga tillbaka till tradet da och da och kolla
om nagot hint med ditt prov. Réitt vad det 4r kan du ha fatt en ny granne.

Yfull-analysen kostar $49 (c:a 350kr) men ar faktiskt nodvandigt for att
BigY-testet skall komma till sin ratt. Projektadministratorerna behéver Yfull
for att kunna utvirdera ditt BigY-test.

Hur skickar man sitt BigY till Yfull?

Nar ditt BigY-resultat 4r klart si skickar du forst ett email till helpdesk@
familytreedna.com med ungefar foljande text: ”I request the BAM file for my kit
number xxxxxx”. D4 gors den stora datafilen, BAM-filen, i ordning till dig. Den 4r
verkligen stor, runt 1 GigaByte och det tar ett par dagar innan den ar klar.
Nar du tycker den bor vara fardig loggar du in pa ditt FamilyTreeDNA-konto.
D4 hittar du en knapp péa din BigY-sida (uppe till hoger) "Download Raw Data”.
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| Page Tour | | Feedback | | Refer Friends & Family |

REGCCA N X Export (CSV) [ ® Download Raw Data

enotype ©  Confidence (2]
Show All - Show All -
High E

Download Raw Data — finns pd BigY-sidan.

Klicka pa den sa skall ddr finnas ett nytt alternativ "Download BAM”. Finns
den inte dér sa ar filen inte fardig men tar det ménga dagar eller veckor sa ar
det nog nagot fel.

jsted in the raw sequencing read alignments, click the "Download BAM" button. Be
2 1arge file to download and may take quite some fime. You can find mare info about
Jcation here: github.io/hts 1.pdf

Download VCF (280,0 kB) J| Download BAM (1.0 GB) [IelCY

Download BAM.

Hédmta BAM-filen till din dator. Det kan ta en lang

stund att himta hem den stora filen om du inte har sa
snabbt internet. Nér filen finns pé din dator gar du till

Yfull.com, klickar "Order now” nertill pa sidan.

Vill du dela med dig av ditt exempel i Sverigeprojektnyheter?
Har du nagon artikel, notis eller tips att publicera?

Kontakta nagon av administratérerna.

Det har numret redigerades av
Magnus Biackmark (magnus.baeckmark@swipnet.se).
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Fyll i formuliret

About me
E-mail:
Name

NextGen Seq raw data file type
r BAM file [FASTQfiles

Testing company
FTDNA "Big Y™ Full Genomes Inc. BGI

Source of raw data file ( BAM or FASTQ)
Upload .BAM file from my computer (*)
Link to a sharing file (for example, Dropbox or Google Drive etc.)

Nytt konto hos Yfull.

*E-mail och Name, dina kontaktuppgifter

*NextGen Seq raw data file type — valj .BAM file

*Testing company — valj FTDNA (FamilyTreeDNA)

*Source of raw data file — hir finns tva alternativ
1) Upload .BAM file from my computer — du far en lank fran Yfull som du kan
anvanda for att ladda upp din BAM-fil.
2) Link to a sharing file — du laddar upp filen sjilv till t.ex. Google Docs el-
ler Dropbox, delar den och skickar ldnken till Yfull. De tar hand om att din
hamta fil.

Om detta inte fungerar for dig sa fraga din projektadminstrator om rad.
Vad hander sen?

Nar du skickat filen eller en ldnk till den far du efter en stund en bekriftelse
pa att den tagits emot. Da far du ocksa ditt Yfull-nummer och lésenordet till
kontot. Nagra dagar senare dyker ditt prov upp i experimenttridet men det tar
minst en manad innan analysen ar klar. Det ar forst da som du far en uppma-
ning att betala $49.

Logga in med din epostadress och l6senordet som du fick efter att du bestallt
och betala.

Nar du betalat och fatt tillgang till dina data pa Yfull skall du ga med i en
grupp. Grupperna finns under menyvalet ”Groups” nér du 4r inloggad. Valj i forsta
hand den som ditt FTDNA-projekt rekommenderar. Det ar ofta samma personer
som haller i grupperna hos Yfull som skéter om projekten hos FamilyTreeDNA.
Med en Yfull-grupp far de bra grepp om detaljerna i ditt BigY och kan anvéinda
det till att bygga ett sa exakt gemensamt haplogruppstrad som mojligt.

BigY ar ett ganska nytt test, det har bara funnits sedan senhosten 2013.
Detta betyder att om man har otur kan det vara ratt langt sliktskapsavstand
till narmaste grannen. Men misstrosta inte. Antalet testade viaxer snabbt och
forr eller senare finns det flera i din néarhet.

Jakob Norstedt-Moberg

8 SVERIGEPROJEKTNYHETER Nr 3, 2014



Ny kunskap om tiden nar jordbrukare motte jagare-samlare

For omkring 6 000 ar sedan bor-
jade jordbruket att na Skandina-
vien. Det nya levnadsséttet hade
stegvis spridit sig 6ver Europa
via Balkan och Medelhavsom-
radet fran Framre Orienten, dar
det uppstatt for minst 10 000
ar sedan.

Det landskap som hyste den
forsta betande boskapen och
de forsta primitiva odlingarna
var givetvis réatt olikt dagens. Utgrdvningsplats i Ajvide.

Gynnsamt for jordbrukets land-

vinningar var att klimatet var varmare 4n idag. Ek, lind och alm véxte langt
upp i Norrland. Ostersjon hade fitt sin vattenforbindelse med Visterhavet,
men dagens S6dermanland och Uppland var en skargard och en bred remsa av
norrlandskusten lag under vatten.

Hur gick det egentligen till nér jordbruket spreds? Rorde det sig om idé-
spridning eller var det manniskor som flyttade och gradvis tog nya omraden
i besittning? DNA-analyser har internationellt gett viktiga ledtradar. I april
publicerades en undersokning som ger nagra beldgg vad géaller det nuvarande
Sverige: Pontus Skoglund et al., GENoMIC DIVERSITY AND ADMIXTURE DIFFERS FOR
STONE-AGE SCANDINAVIAN FORAGERS AND FARMERS, 1 Science, vol. 344, nr 6185.

Studien omfattar lamningar av dels sex ménniskor pa Gotland tillhérande den
sa kallade gropkeramiska kulturen, vilken forknippas med jigande-samlande,
dels fyra i Gokhem i Vistergotland patraffade medlemmar av trattbdgarkulturen,
som var en jordbrukskultur. I DNA fran lamningarna syns inte om ménniskorna
var jagare-samlare eller jordbrukare, men den arkeologiska kontexten pa utgriav-
ningsplatsen ger indikationer at endera hallet, med varierande sikerhet.

Det man funnit dr de undersokta formodade jagarna-samlarna hade en betyd-
ligt lagre genetisk diversitet (DNA-variation sinsemellan) édn representanterna
av formodade jordbrukare. Det tyder pa att de forstndmnda var relativt fa till
antalet. Mgjligen dr fyndplatsen Gotlands isolering en delférklaring. Jagarna-
samlarna var ocksa ratt olika jordbrukarna. Ett matt pa genetisk differentiering
ar Wright’s Fixation Index. Mellan de bdda undersokta grupperna hamnade det
indextalet pa 0,057 0,017, vilket kan jamforas med att det mellan de nu levande
referensgrupperna i Italien respektive Finland i 1000 Genomes-projektet 4r 0,013
+0,00059. En jordbrukare under bondestendldern inom nuvarande Sverige synes
alltsa ha varit betydligt mer DNA-massigt olik en samtida jagare-samlare diar 4n
italienare idag ar gentemot finnar enligt ndgon sorts genomsnitt (man far vara
medveten om att jimférelsen inte kan vara annat 4n grovhuggen, men den ger
4nda en viss indikation).

Jamfort med nutida referensgrupper, sa placerade sig en representant av
jagar-samlargruppen (Ajvide58) ndrmast en nutida referensgrupp fran dagens
Litauen, medan jordbrukargruppens representant (Gékhem2) synes ndrmast nu
levande sardinier och har betydande likhet mot de ménniskor som idag finns i
Sydeuropa och Framre Orienten. (Att bara de badas DNA anvéants sammanhéanger
att minst grad av uppskattad kontamination uppnaddes i de bada proverna.)
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I grav 52 i Ajvide ligger tva barn. Till hoger syns den ca 7 Gr gamla pojke vars
DNA har analyserats. Han har lagts i graven med fotterna placerade pd axlarna
till barnet till vinster som var ca 2 ar gammalt vid sin dod.
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De bada olika levnadsséatten samexisterade i Norden i mer &n tusen ar, mer 4n
40 generationer. And4 finns inga DNA-signaler i jigarna-samlarna som tyder pa
namnvart inslag av DNA fran de inflyttande jordbrukarna. Ddremot finns beldgg
pa det omvanda, namligen att jigare-samlare forefaller ha tagits upp successivt
1 jordbrukarsamhéllena.

Studien omfattar ocksa en elfte individ, som dr mycket dldre 4n de andra
som har undersokts. Han har hittats i Stora Férvar pa Gotland och ar ca 7 250
till 7 500 ar gammal. Den individen dr DNA-méissigt relativt nirstdende dels
de 6ver 2 000 ar yngre jagarna-samlarna frdn samma 6 men dven en omkring
7000 ar gammal jigare-samlare som patraffats 2006 1 La Brafia i norra Spanien
(Inigo Olalde et al., DERIVED
IMMUNE AND ANCESTRAL PIGMENTA-
TION ALLELES IN A 7,000-YEAR-OLD
MgsoritHic EUROPEAN, 1 Nature
507, 2014). Den sistndmnda
studien ronte uppméarksam-
het tidigare i ar, eftersom La
Brafa-mannen visat sig ha den
ursprungligare varianten av ge-
nen SLLC24A5 som dr involverad
1 hudpigmentering. Detsamma
galler for Ajvide58. Gokhem2
— liksom sa gott som alla som idag har sina rotter 1 Europa och méanga i sédra
Asien (till exempel Indien) — har den yngre varianten, som medfér ljusare hy.
Gamla skolbiéckers illustrationer av jigarstenalderns méanniskor i Norden och
Europa sasom ljushyade kan alltsa vara en felaktig bild.

Vidare kan nimnas att mannen fran Stora Forvar inringats tillhéra Y-DNA-
haplogrupp I12al (I-P37.2). Det 4r en gren pa méansklighetens fiderneslakttrad
som for narvarande 0,5—-0,7 % av min med fadernelinje som sa vitt kant dyker
upp i Sverige konstaterats tillhora. Fler inom I2 har dock inte gatt in for nArmare
SNP-testning dnnu, sd andelen ir i sjdlva verket hogre, ovisst hur mycket inom
12-totalandelen, som ar 3,5 % (Sverigeprojektet och Svenska Haplogruppdata-
basen). MtDNA-haplogrupp har faststillts fér alla individer i studien:

Forslag pd hur mannen fran La Brania kan
ha sett ut.

Datering Kon Uppnadd mtDNA-
(ar fore nutid) (M/K) levnadséalder haplogrupp
Jagare-samlare

StoraForvarll 7 5007 250 M vuxen Ubal
Ajvide52 4 900—-4 600 M 7 \
Ajvide53 4 900—-4 600 K ca 60 U4d
Ajvide58 4 900—-4 600 M 50-60 U4d
Ajvide59 4 900—-4 600 M 25-35 U
Ajvide70 4 900—-4 600 M 20—-25 U4d
Ire8 5100—4 150 M 40-50 U4d
Jordbrukare

Gokhem2 5 050—4 750 K 20-30 Hic
Gokhem4 5 280—4 890 M 20 H
Gokhemb 5 050—4 750 K 20—-40 Kle
Gokhem7 5 050—4 750 K 20—-40 H24
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Fran tidigare gjorda analyser av stendlderslamningar runtom i Europa ér indike-
rat att mtDNA-haplogrupp U med undergrupper dominerat bland jagare-samlare
och att K varit vanligare bland jordbrukare, men bada mtDNA-haplogrupperna
forekommer under stendldern i Europa inom badda samhéllsformerna. H ar
inom Europa hittills bara kénd fran jordbrukare (Qiaomei Fu et al., COMPLETE
MirocHONDRIAL GENOMES REVEAL NEoLITHIC EXPANTION INTO EUROPE, 1 PLOS ONE
2013-03-13). V forefaller inte ha patraffats i jigare-samlare-sammanhang tidigare
—och bland 6vriga mtDNA-haplogrupper hor aven HV, N, U3 och W till dem som
associeras med jordbrukets utbredning, medan J, T och Uba patriffas inom bada
samhéllsformerna samt U4 och U5b bland jagare-samlare (Oleg Balanovsky et
al., ANCIENT DNA rroM EUROPEAN EARLY NEOLITHIC FARMERS REVEALS THEIR NEAR
EastErRN AFFINITIES, 1 PL0S Biology 8(11), 2010).

Atlasprojektet

Sverige kommer att ligga i
framkant vad géller arkeo-
genetiska undersokningar un-
der de ndrmaste dren. Omfat-
tande forskningsstod har ndm-
ligen beviljats till forsknings-
programmet “Atlas 6ver for-
historiska ménniskors genom i
Sverige” som &r ett samarbete
mellan Mattias Jakobsson vid
Institutionen for ekologi och
genetik, Uppsala universitet,
Anders Gotherstrom vid Arkeo-
logiska forskningslaboratoriet,
Stockholms universitet, och Jan
Stora vid Osteoarkeologiska
forskningslaboratoriet, Stock-
holms universitet.

Om sex ar ar forhoppningen
att genetisk information finns
om nirmare 400 forhistoriska
individer i Sverige fran tiden
dé isen smélte bort och framat,
med hela genom for 25 av
dem. Genetisk information i  Forskningsresultaten fran Atlasprojektet kom-
kombination med arkeologisk  mer att vara tillgingliga pd www.theatlas.se.

och osteologisk information,  Redan nu kan man gdin och klicka pd de réda
datering och isotopinformation  knappndlarna pd kartan och ldsa om fynd fran
sammanstills. Gokhem, Ire och Ajvide.

— Med hjalp av dessa data
och nya populationsgenetiska verktyg kommer vi att kunna beskriva Skandina-
viens demografiska forhistoria pa ett helt revolutionerande sétt, citeras Mattias
Jakobsson pa Uppsala universitets webbplats.

Magnus Bdckmark
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Vilka forhistoriska manniskor har du DNA-likheter emot?

—
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Bilden visar vilka segment (markerade med orange fdrg) som dr gemensamma
i mitt autosomala DNA med 25 olika forhistoriska individer. Troskelvdrdet hdr
dr satt till 1 cM<. Nar jag dndrar till 4 cM< kvarstar i mitt fall bara tre segment,
ett vardera gentemot stendldersmdnniskor pdtrdffade i Ungern och Tyskland.
Individernas dlder dr angiven i tusentals dr (kilo years, ky).

Pa GEDmatch har nyligen 25 olika DNA-uppséttningar fran forhistoriska mén-
niskor tillgdngliggjorts for individuell jamforelse med hjialp programmeraren
Felix Chandrakumar i Adelaide, Australien.

Nar du har loggat in, vilj Archaic DNA matches. Man jamfor egen uppladdad
radata mot de 25 férhistoriska genomen pa en och samma gang. Troskelvardet for
visade gemensamma segment kan dndras fran 0,5 ¢cM till 10 ¢cM. I resultatbilden
ser du GEDmatch-kitnumren till de férhistoriska proven. Dem kan du anvanda
vid jamforelse en-mot-en ocksa, for att ta reda pa 6ver vilka positioner som
eventuella gemensamma segment stricker sig. En kdnd bugg ar att traffbilden
ofta ar likadan oavsett hur man dndrar troskelviardet. Buggen atgardas genom
att ladda om sidan (genom att trycka antingen pa den cirkelrunda pilen bredvid
url-raden i1 din webblésare eller pa F5 pa tangentbordet).

an vad som &r tillgdngliga pa Family Tree DNA.

Uppladdningen kostar inget, men en mdjlig matCh
nackdel ur integritetssynpunkt ar att sajten &ar

helt 6ppen: dina traffpersoner ser ditt GEDmatch-kitnummer och kan
anvénda det for olika jamforelser lika enkelt som du sjalv kan. Din med-
delade e-postadress syns ocksa i trafflistan. Den ar den enda ledtraden
till vilken individ som réadatan tillhor. Det hér 4r bra att vara medveten
om. Skulle man inte vilja ge ndgon ledtrad till vem radatan tillhor, sa
ar alltsa det basta att i sa fall anvanda en anonymiserad e-postadress.

Till GEDmatch (www.gedmatch.com) kan man
ladda upp sin radatafil for fler sorts jamforelser |iG ED :|
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Den autosomala DNA-
jamforelsen mellan for-
historiska ménniskor
och nu levande ménnis-
kor visar att den slump
som styr hur DNA arvs
ibland fatt effekten att
bada individerna rakar
ha négot ovintat langt
segment gemensamt
sinsemellan. DNA-
slumpen har i sa fall
varit s& gynnsam att
spar fran personernas
inbérdes slaktskap finns
kvar trots det langa
tidsavstdndet. Gemen-
samma segment pa ver
5cM éar inte helt ovanli-
ga hos nu levande méan-
niskor gentemot nagra
fa av de forhistoriska
proven. I extremfallen
Ar ndgot enstaka sadant
segment si stort som
drygt 10 cM. De,t drdii Max Planck-institutets webbplats (http:/www.mpg.de/8710423/
regel bara den biten som genome-earliest-modern-human), 2014-10-22.
ar gemensam (och inga

andra smabitar darutéver). Det har framgér av att Chandrakumar har 6verfort
de forhistoriska provernas radata till GEDmatch och till Family Finder.

Ett segment som seglat ned oférandrat genom véldigt ménga generationer
ger, om nagra fler smasegment ocksé finns gemensamt, upphov till att sliktskapet
syns i Family Finder (uppskattning mot nu levande personer i de hér fallen da
sexmanning till avldgsen sldkting, ”5th Cousin — Remote Cousin”). GEDmatch
ger det uppskattade avstandet ”5.1” generationer och uppat till senaste gemen-
samma ana. Aven mannen fran Ust’-Ishim (se rutan ovan) har olika segment
pé négot 6ver 10 cM som en handfull nu levande personer ridkar ha kvar. Det
exceptionella rekordet for langsta gemensamma segment mot en nu levande
person (om nu datan &r korrekt!) har "NE1” fran en 7 200 &r gammal fyndplats
i Polgar-Ferenci-hat i Ungern: 29,2 cM.

Family Finder-anvéndare vet ju att personer som uppskattas vara avlagsna
slaktingar ("4th/5th Cousins — Remote Cousins”) kan vara just avldgsna — sam-
tidigt som de ocksd kan vara omkring fem- eller sexménningar till en sjilv.
Jamforelsen mot forhistoriska DNA-uppséttningar gor att man far upp 6gonen
for mojligheten att ”avldgset” faktiskt kan betyda sldktskap som spanner inte
bara 6ver medeltiden, utan i enstaka fall 6ver ménga tusen ar!

Ar 2008 hittades det héir larbenet vid floden Irtyshs
strand i Ust’-Ishim i Sibirien. Det daterades med
kol-14-metoden vara ca 45 000 ar gammalt. Ett
forskarlag lett av Svante Pdadbo vid Max Planck-
institutet 1 Leipzig har sekvenserat genomet, som ar
det for ndrvarande dldsta for en modern mdanniska
utanfor Afrika och Mellanéstern. Det har visat sig att
mannen fran Ust-Ishim hade neanderthalpdbra, som
berdknas bero pd en blandning med neanderthalare
7 000—13 000 ar fore hans livstid. Det indikerar att
kontakterna med neanderthalmdnniskor bor ha
intrdffat rdtt snart efter den moderna mdnniskans
expansion fran Afrika och Mellanostern.

Magnus Bdckmark
Felix Chandrakumar: Felix Thought Logs,

http://www.fc.id.au/2014/11/ust-ishim-ancient-dna-has-matches-with.html (2014-11-20),
http://www.fc.id.au/2014/11/ancient-hungarian-neolithic-nel-dna.html (2014-11-25).
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Hur manga Family Finder-traffar ar vanligt att ha?

Héar baseras svaret pa den fragan pa %
vad personer har svarat pa enkdteri =

facebookgruppen DNA-anor. Statis- 1w

tiken géller alltsa svensksprakiga

personer, vilka forstas har skiftande

bakgrunder. Men siffrorna ger i )

varje fall en hint om vad man kan ¢

forvanta sig for antal traffar om man 2 I I I
har ménga av sina rotter 1 Sverige. ol )

Vid utgangen av juni 2014 va-
rierade antalet traffar mellan 107 och  Genomsnittlig 6kning per mdanad av
863. Genomsnitt: 261. Vid utgangen antal trdffar.
av november 2014: mellan 120 och
1079, i genomsnitt 331. (Antalet enkidtsvar har varierat mellan 26 och 168, i
genomsnitt varit 97 per ménad.)

Magnus Bdckmark

DNA- och kyrkoboksforskning i harmoni

Nar jag borjade sldktforska for fem ar sedan
hade jag haft en sddan tur att ha fatt drva
en gedigen slaktforskning som gjorts av min
morfars bror under flera artionden. I den har
omfattande forskningen fanns det mycket
intressant, bland annat spar till dttlingar 1
USA. Min morfars pappa Herman hade fem
syskon varav en bror, Sven Fredrik. Denne
bror utvandrade till Amerika 1893, nir han
var 20 ar. Yngre generationer i slakten har
kompletterat forskningen och pa var familjs
webbsida kan man ldsa att denne mannen  Svante Brolin (f.1847) och An-
gifte sig i USA med en kvinna som ocksd hon  na-Stina Svensdotter (f. 1849).
kom fran samma socken i Skaraborg. Det har ~ Fordldrarna till de tva bréder-
svenskéttade paret fick fem barn. na Herman och Sven Fredrik.

I bérjan av oktober fick jag en ny match-
ning pa Family Finder med beréknat sldktskap treménning till femménning
("2nd—4th cousin”). Denna Marsha hade inget trad upplagt men jag skickade ivag
ett mail och fick da till svar att hennes pappa hette Brolin! Tack vare sldktnamnet
kunde vi snabbt hitta var gemensamma koppling och med hjilp av den informa-
tion som jag hade kunde jag hjdlpa henne att komplettera hennes uppgifter. Var
exakta koppling dr fyrménning ("3rd cousin”) och Family Finders berdkning av
slaktskapet stdmde precis.

Tack vare DNA-testningen hittade jag enkelt mina amerikanska slaktingar.
Hade jag endast dgnat mig at forskning i bocker och arkiv hade det inte varit
lika enkelt. Nu har jag fatt en ny gren pa mitt familjetrad och snart kommer det
att ga ett julkort 6ver Atlanten med hélsningar fran Sverige.

Maria Brolin
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Hur jag hittade min fars syssling i USA

I min farmors lada med gamla fotografier hittade
jag 1 slutet av 1990-talet detta foto och fick veta
att det forestallde hennes morbror John Jacobs-
son som emigrerat fran As socken i Jamtland till
Amerika 1 borjan av 1900-talet. Jag blev nyfiken
och borjade soka efter honom men det var omojligt
att hitta honom i Amerika. S8 smaningom reste
hans yngsta syster till honom och henne hittade
jag i Ellis Islands foreteckning 6ver invandrare, i
dokumenten stod att hon skulle till sin bror John
Jacobsson 1 Duluth, Minnesota — da kunde jag
borja folja honom och hans liv 1 det nya landet.
Jag hittade hans familj, fru och 4 barn och négra
barnbarn. Av ndgon anledning lade jag det hir
at sidan.

Haromdagen néar jag kollade mina match-

ningar pa FTDNA sag jag ett namn som verkade )
bekant — Sharon Cooper, hon skulle vara ”2nd—3rd -
cousin” och ha 235 cM gemensamt. Nar jag kol-  John Jacobsson och hans
lade i min sldktdatabas hittar jag en kvinna med  tvd dottrar.
det namnet och hon ar syssling till min pappa.
Sharon hade inte lagt upp nagot slakttriad sa jag kunde inte fa hjalp den véagen,
jag skickade ett mail till henne med négra fragor och efter bara ndgra timmars
vantan hade jag ett svar att det stimde — hennes morfar hette John Jacobsson
och kom fran Sverige.

Det var en obeskrivligt skon kédnsla att fa veta att mina forskningsresultat
stamde till 100 % och att FTDNA hade gjort ratt uppskattning nar det géiller
slaktskapet, det gor att jag kdnner mig mer siker pa de resultat som kommer
fram dér.

Eva Eklund
Vart projekt vaxer
Per 2014-11-30 har vi 1 811 Project Joins
medlemmar, efter en 6kning
med 20 % pa fem manader. ool e
Av dessa personer runtom i - ;
virlden med nagon anknyt- ™ s
ning till Sverige har 1 111 l G Lo £
gjort Family Finder (+ 25 %) g '

samt 1 146 Y-DNA (+ 19 %) " L
och 1 096 mtDNA (+ 18 %) - D o
pa nagon av de nivaer som e BLe "3.; 1 ||I| | ,
finns vad géller de bada oo s Tedow osdoio wraon oo osibovdnewdow
analyserna.

P& ett ar och tva veckor, sedan 2013-11-17, har 6kningen inom projektet
vad géller totala antalet projektmedlemmar varit + 59 %, testtagare av Family
Finder + 87 %, av Y-DNA + 56 % och av mtDNA + 61 %.

Magnus Bdackmark
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Den tredje vanligaste 12-markorshaplotypen i Sverige

I SVERIGEPROJEKTNYHETER nr 1 och nr 2 underscktes de 12-markorshaplotyper
som ar de tva vanligaste bland vart projekts medlemmar. Nu ar det dags for den
tredje vanligaste 1 vart projekt. Statistiken visar att den samtidigt ar den tredje
vanligaste bland personer som uppger att deras dldste kénde fadernestamfader
levde inom nuvarande Sverige. Nedan anvéands forkortningen ht 3 for haplotyp
3, den har haplotypen, som har viardena 13-22-15-10-13-14-11-14-11-12-11-28
(markorerna 1 FTDNA:s ordningsfoljd).

De fyra markorerna (fetstilade) som &r olika gentemot ht 1 och 2 4r DYS390,
dar vardet ar 22 i stallet for 23, DYS319, dar vardet ar 15 i stillet for 14 och
dubbelmarkéren DYS385. Den, som representeras av tva viarden, har 13-14 déir
ht 1 har 14-15 och ht 2 13-14. Den hér sistndmnda markoren dr mer instabil dn
de tva forstndamnda. Notabelt dr att det bara var en skillnad mellan ht 1 och ht
2 — till ht 3 4r det daremot fran dem fyra respektive tre skillnader.

Man far ha klart for sig att en viss haplotyp inte upptriader inom bara en
gren. Mutationsslumpen gor att vissa slaktlinjer fran granngrenar har fatt var-
den som sammanfaller. Samma mutationsslump gor forstés ocksé att en persons
fadernelinje kan ha tillhort exempelvis ht 3 i flera tusen ar, men en intraffad
mutation i nirtid pad nagon av de 12 markorerna gjort att slaktlinjen dérefter
tillh6r en grannhaplotyp i stallet.

640 testtagare — 1,2 promille av FTDNA:s 516 767 Y-DNA-testtagare — har
ht 3, varav 24 4r medlemmar av Sverigeprojektet. Fidernelinjer dyker sa vitt
kant upp 1 foljande linder:

Norge 2 %

Sverige: 49 av 2 702
testtagare eller
1,8 % av perso-
ner med uppgiven
fadernelinje fran
Sverige

Wales 0,7 %

Finland 0,6 %

Kanada (0,5 %)

Belgien (0,4 %)

England 0,4 %
Nederldanderna 0,4 %
Storbritannien 0,3 %
Tyskland 0,3 %
Ryssland 0,2 %
Schweiz 0,2 %
Danmark 0,1 %
Frankrike 0,1 %
Irland 0,1 %
Litauen 0,1 %

Polen 0,1 %

Skottland 0,1 %
Tjeckien (0,1 %)
Ungern 0,1 %
USA (0,1 %)

Parenteser ovan marke-
rar testantal under 1 000,
vilket leder till mindre sé-
ker statistik. Annu alltfor
litet underlag finns vad
géller Jamaica (1 av 60) och
Kuba (1 av 79).

Slakter inom I-Z60 (I1a2al) med den har haplotypen

61 testade méan tillhérande en sldkt Hull bar ht 3. Namnet ar vanligt, sa Hull-
kluster med helt andra Y-kromosomer finns ocksi, men bland de testade som
har det har efternamnet 4r den hér sldkten den dominerande. Namnet kan i de
olika slakternas fall vara avlett fran en rad olika ortnamn Hull i England med
betydelsen hill, ’kulle’, men d4ven av mansnamnet Hulle, en smeknamnsform
av det normandiska namnet Hugh/Hugo. I Normandie var det vanligt med per-
sonnamn med germanska rétter men forfranskat uttal, som det hir. Namnet
innehaller ett ord, pa fornsaxiska hugi, pa fornhégtyska hugu, besliktat med
vart hag och med betydelsen ’sinne (glddje), mod, hag’. Ungefar halften av de 61
testtagarna hiarstammar enligt skriftliga killor via tidiga emigranter till Mas-
sachusetts (pa 1620-/1630-talen) fran tva olika soner till Richard Hull som bodde

—
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istaden Crewkerne i Somerset
isydvéstra England. Hans tes-
tamente uppgjordes 1599. For
nio slaktgrenar Hull i USA som
inte kan f6lja sin fddernelinje
langre tillbaka &n 1700- eller
1800-talet har DNA-test visat
att de ocksa hor till den héar
slakten.

Relativt néra besldktade
med Hulls ar dels atta per-
soner som heter Seamans,
Seamands, Simmons, varav
flera hari skriftliga kéllorkdnd ~ Staden Crewkerne, ddr Richard Hull levde
hdrstamning fran antingen i slutet av 1500-talet, hade vdixt upp under
William Seamans (1 1820) eller  senmedeltiden runt textilndringen. Fotot som
Joseph Seaman(d)s/Seamons visar hur torget ser ut idag dar hdamtad fran
(1683—-1730), Richmond county,  stadens webbplats.

Virginia (DNA-testningen har

visat att det ror sig om en och samma sliakt, inom vilken stavningsvarianter av
namnet uppkommit), dels tre personer som heter Gibson. Dessa tre kan folja
sina sléktlinjer tillbaka till David Gibson (ca 1842—-1910) i Clay county, Kentucky,
John Gibson (1795-1879) respektive Henry Gibson (1563—). Testtagaren som
hirstammar fran sistndmnde person har testat positivt for SNP:n CTS1679,
vilket gor att man kan férmoda att dven sldkterna Hull och Seamans finns i
varje fall inom haplogrupp 1-Z60 (I1a2al), som nimnda SNP finns inom.

Inom I-1.1302 (I1a2albl)

Slaktnamnet Norstedt antogs av Christoffer Larsson Norstedt (1672—1755), som
var fjarde generationens bergsman pa garden Hgjen utanfér Falun. Genom att
fyra éttlingar till tva olika av hans s6ner har gjort Y-DNA-test 4r hans Y-DNA-
profil inringad pa de flesta markorer. P4 den tredje markoren har den yngre
slaktgrenen viardet 16 (i stallet for 15) och av de tva testtagarna pa den dldre
har den ena det individuellt avvikande vardet 27 (i stallet for 28) pa den sista
markdoren av de tolv, sa det blir bara en (324479) av de fyra testtagarna som béar
ht 3 och det ar tills vidare oséikert om sldktlinjen ursprungligen haft den eller den
nérliggande 12-markorshaplotypen med vérdet 16 pa tredje markoren. Genom
SNP-test av bada sldktgrenarna &r visat att slikten Norstedt hur som helst hor
till haplogrupp 1-1L1302 (Ila2a1b1)

l”—('ﬁ
» 3."'::};,“’ ‘f’" i

-

Kar-ta fran 16'55 med Hojen (’Hoge(n)”) ovannll i bzldutsmtteté mlit fran Jakob
Norstedt-Mobergs hemsida http://hoijen.se/category/dnaresultat/.

—
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En Vorontsov och en Vorontsov-
Veliaminov har ht 3 (och dartill
en Vorontsov-Velyaminov en
narliggande 12-markorshaplotyp
med en skillnad fran dessa tva). De
harstammar enligt traditionen fran
en hogattad nordman som verkade 1
Kievriket, diar han belaggs ha deltagit
i en strid 1068. I en 1200-talshand-
skrift omndmns han ha varit brorson
till "Jakun” som deltog i slaget vid
Listven 1024 men ha forvisats av
denne efter sin fars dod. I det nya
7 sprakomradet kallades han Simon
: ,/ Afrikanovich. Det har féreslagits att
; , ‘ 4 hans nordiska namn bor ha varit
Furstliga dtten Vorontsovs vapen. Sigmundr och att han kan ha varit
son till en 1 skriftliga kéllor obelagd
bror (Afreki?) till Hikon Eriksson av ladejarlarnas att. Jarl Hikon var Norges
regent under danskt styre till sin déd 1029.

Nagra av vart projekts medlemmar har ndgon eller nagra av de har tre test-
tagarna synliga ocksa i sin 37-markorerstrafflista, 1 sa fall med fyra skillnader
till dem; med andra ord syns de natt och jamnt i trafflistan pa den nivan.

SNP:n BY126 hittade medlem av vart projekt i dels sitt Big Y-resultat, dels
Vorontsovs. Efter inrapportering till ISOGG upptogs BY1261 &r som en ny under-
grupp (I1a2alblb) under LL1302. Hittills &r det utover Vorontsov tre vasterbott-
ningar och tva angermanldnningar som har testat positivt for den, alla via Big
Y (men den ar testbar med enskilt SNP-test hos FTDNA ocksa). For grupperna
L1302 och L1301 har under aret varsitt projekt startats upp som nog kommer
att ge mycket intressant framover. Mer information, se www.familytreedna.com/
groups/i1-11302 respektive -11301.

gerbovnik.ru.

Inom I-M227 (I1ala)

Ht 3 bars ocksa av av nio av elva testade fidderneattlingar till John Littlechild
(T 1551), Essex, England. De resterande tva har helt narliggande haplotyper,
med varsin skillnad gentemot sina sldktingar pa de tolv markérerna. En av de
namnda tva sliktmedlemmarna har genom SNP-test visat att slakten hor till
haplogrupp I-M227 (I1ala).

Haplotypens forekomst inom olika haplogrupper

Haplotypen synes huvudsakligen finnas inom I-DF29/S438 (I1a) med undergrup-
per. Dess fadergrupp I-M253 (I1) anses ha avgrenat sig for 4 000—5 000 ar sedan
i Europa, méjligen i nuvarande Danmark (se den engelsksprakiga Wikipedia-
artikeln om I-M253 med dér angivna kéllor). I1a bor inte vara mycket yngre 4n
sd. Inom ht 3:s barargrupp observeras personer som tillhor olika undergrupper
under I1a men 4ndéd syns som varandras traffar pa 37-markorersnivan, som
niarmast med tre skillnader fran varandra.
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Tack vare dem som hittills gjort noggrannare testning framgar att haplogrupp
1-Z60 (I1a2al) med undergrupper verkar ha en sarskilt hog frekvens av ht 3-perso-
ner. Jamfor uppstallningen nedan. Land ar uppgivet dldsta kdnda ursprungsland
for aktuell fadernelinje. Oversikten visar samtidigt hur medlemmar med ht 3
ligger till med SNP-testning.

Notera att kunskapen om den hir delen av triadet forbattras standigt. FTDNA
anvinder SNP’n CTS743, till skillnad fran ISOGG och Yfull. CTS743 och CTS1679
anses fylogenetiskt ekvivalenta med Z73. De som hos FTDNA for ndrvarande
har etiketten I-CTS743 aterfinns darfor nedan under 1-Z73.

I-M170(T). 1 belage frin Norge och 1 ckdnt ursprung.

[-M253 ([1). Atminstone i denna avergripande storgropp uppskattas de flezta testtagarmna med ht 3
finnas, namligen alla de som annu inte kartlagt mer specifik undergrpp genom ENP-t2sming.

I vArt projekt ar det: 188784, 264988, 282795, 341613, 345626, 347516, 561881, 73963, E16257,
N30882, N3323, Na7376. Eftersom de med ht 2 oeh bakgrund i Sverige hittlls visat £ig placera sig
under I-Z73 {I1a2albjkan m farslagsvis tll att borja med testa for 273 (om n1 mte har nérs traffar
som testat sig for nagon SNF langre ut i grenverket), om ninte gar in for Big Y.

[-DF28 T-CTS10140 (T1>=CTI10140
T1a). 1 beligg frin Storbritannien.
I-CTEE364 1-Z58 T 1-Ze3
I1al). (Tia2). (Tla3).
| T B 1 beligg
I-M227 (I1ala). [-258 12138 okint
1 belagg okint IlaZa). (I1alb). ULSpPrung.
ULSPIUngE. 1 belagg
frin Schweiz.
I-Z60
(I1a2a1).
I-CTST7362 [-Z140 T-Z73(T1aZalh) med under-
TlaZal= CT37362). (I1la2ala). grupper: 7 beligg frhn Sverige,
1 belagg fran 3kottland 2 beligg & fran Morge, 4 fran Ry ssland,
och 1 oként ursprung. okiinds ursprung 3 fran Storbritannien och
orh 1 frin Tyskland 1 ok='1|nt ursprung.
e CTS1879
i 11301

[-YSCO000261 mammE &
TlaZalala). e )
1 beligg [-11301 I.1.1302 (I1a2a1bl). Berdknas ha avgrenal sig
frin Belgien. 313038 pd 600-71200-talet (T1-11302- projekter).

221667, 275003, 288827, 314733, Testa garns

for nedannamnda SNF'=, om n_'i inte g‘ir in for Bag Y.
I-L338(I1a2alalal)y. 312223, I-BY128 I.BY244 I-BY147
2 heliapp okinda ursprung g 1 NAZG9G, 296926,
oeh 1 belagg frin Falen s e 226000 (324478

(Vorontsov.) T-BY214 formodad).

312108
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Erik Niislund, 1902-, Sjiilevad

|
286189
2
|
335745
Per Persson Norman
" 1699-1755, Sjilevad
|
226000

Lauri Luukila (Lars Sluk) e Jonas Janason
1450, Haukipudas 1729-1808
| |
154151 312223

Skissen ovan visar ett STR-markortraffkluster som finns bland barare
av ht 3 som 4r medlemmar av Sverigeprojektet. Stjarnorna utméarker
hur manga skillnader som finns mellan de olika projektmedlemmarna
pa 67-markornivan. Testtagarna 226000 och 312223 har 4 skillnader
mellan sig och placerar sig néra tre projektmedlemmar som har en
annan 12-markoérshaplotyp, ndmligen en diar den tredje markoren
har vardet 16 i stéllet for 15. En i1 detta kluster har en avvikande
haplogruppbeteckning hos FTDNA, I-CTS1679, men som ndmnt pa
foregaende sida sa ar CTS1679 felplacerad i FTDNA:s trad; han ar
ocksé testad positiv for CTS743 som de 6vriga.

Bland de resterande fyra ar det intressant att 286189 och 335745
har gemensamma avvikelser gentemot de andra, ndmligen 16 i stéllet
for 15 pa tredje markoren och 15 1 stéllet for 16 pa markoren DYS576
(ungefir 1 mitten av raden, se tabellutsnittet hér till hoger). (Har
gronmarkerad kolumn, som exempelvis sistndmdna markor finns i,
markerar att de markoérerna ar mer mutationsbenédgna an de andra.)
De gemensamma avvikelserna gentemot de andra gor att en arbet-
shypotes kan vara att de bada testtagarna dr ndrmare slikt med var-
andra 4n med de 6vriga. Att de bada har det ldgsta antalet skillnader
sinsemellan pa 67 markorer, bara 3, talar ocksa for det. TiP-verktyget
( m , bredvid namnet i Y-DNA-trafflistan) tar hansyn till om de at-
skiljande markoérerna dr mer stabila eller mer mutationsbenégna. I de
hér tva testpersonernas fall medfor just deras tre skillnader att deras
senaste gemensamme anfader med 90 % sannolikhet levde max 12
generationer tillbaka i tiden.

Tva personer av de fem projektmedlemmarna i det hér klustret
har som synes angett att de fran skriftliga killor kiinner till att deras
fadernelinje kommer fran Sjdlevads socken i Angermanland och en
frén Haukipudas i Norra Osterbotten i Finland. Ni évriga tva, specifi-
cera géarna var Jonas Jansson (1729-1808) bodde respektive vad du
vet om din fidernelinje (det kan vara alltifrdn "adopted, unknown fa-
ther” till vad du nu vet om din far, farfar eller dylikt).

Magnus Bdackmark
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