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Materialet ar hamtat fran olika webb-sidor, kompletterat med information fran en DNA-kurs
arrengerad av Skanes Slaktforskarférbund i Jularp 2016-12-03 och supportad av Ystadbygdens Slakt &
Bygdeforskarférening samt med egna utvidgningar och kommentarer.

Det har var inget l1att omrade att ge sig in p3, sa efterhand som fler egna tester finns tillgdngliga och
med 6kad erfarenhet kommer materialet att uppdateras.

Det finns hur mycket som helst skrivet om DNA for slaktforskare bade pa “natet” i olika bocker och
artiklar med det ar inte helt l4tt att nyttja dessa. Det beh6vs nog en hel del egen erfarenhet och
diskussion med andra erfarna DNA-tolkare for att hitta ratt och som alltid finns det manga undantag
och en del fallor att undvika.
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Sammanfattning - rekommenderade tester for sldiktforskare. (Frén FamilyTreeDNA)

DNA-tester ger ingen férdig sldkttavla med namn, utan krdver att du har en datoriserad viil férgrenad sldktforskning i upp till 5-6-7 generationer.
For att kunna hitta sldktingar frdn testresultaten dr nyckeln samarbete med de tréffar som DNA-testen ger besked om.

Vad som man dédremot bor ta i beaktande dr att DNA testningen dven avsléjar icke sldktférhallanden tex fel fader pd ndgon position i antavian.
DNA-koden som testas for sliktforskning ger ingen info om hdélsan, undantaget dr testen mtFullSequence som kan visa anlag fér ndgon drftlig sjukdom.
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Autosomalt DNA. Arvs slumpmassigt 50/50 fran
dina foraldrars 22 kromosomer och kan da kom-

ma fran vilken gren som helst. X-DNA fran kro-
mosom 23 tas inte med (komplicerad).

Fran: http://ssgg.se/lar-dig-dna/

Svenska for Genetisk G

Vem skall testas forst?

- du behover bara testa dig sjalv men det ar
- battre med aldsta levande generationen.
- kusiner, x-manningar.

Vilka sldktingar/ursprung kan hittas/bekréftas?
- nu levande slaktingar i 4-5-(6-7) generationer.
- okand fader inom max 3 generationer.
- om tva levande personer ar syskon/
halvsyskon.
- biologiska foraldrar till adoptivbarn.
- slaktens EU ursprung fr. 5000 ar.
- allas EU ursprung fr. ca 45 000 ar.

Leif Nystrém 2016-12-30. Ordinarie pris dec 2016. Alla priserna ar 1:a bestallningspris, nasta bestallning ar alltid lagre pris pga inget prov behdver skickas.
Sedan finns det alltid rabatter, sarskilt om du redan kdpt en test. BIGY bara om du redan gjort en Y-test. 1) Test av flera personer behdvs.
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Fran: http:/ssgg.se/lar-dig-dna/

Y-DNA. Finns bara hos man i y-kromosomen och
arvs fran far till son och av alla manliga attlingar.
Darfor har alla méan samma Y-DNA i den raka
fadernelinjen i flera 1000-tals generationer.

Vem skall testas forst?
- du sjalv om du dér man.
- pappa, bror, farbror m.fl. om du dr kvinna.

Vilka sldktingar/ursprung kan hittas/bekréftas?
- hitta ny slakt, kolla sldktskap i dldre tid®.
- din haplogrupp, grenen pa Y-DNA tradet.
- verifiera din forskning max 4-5 generationer
- om tva levande mén ar syskon/halvsyskon
- okdnd fader till en pojke.
- mannens forflyttning fran sitt ursprung i
Afrika fran ca 60 000 ar sedan.
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Svenska fér Genetisk G

mtDNA (mitokondrie-DNA). Finns hos alla kvinnor,
arvs fran mor till dotter och son som inte for arvet
vidare. Allla kvinnor har samma mtDNA i den raka
maodernelinjen i flera 1000-tals generationer.

Vem skall testas férst?
- du sjalv om du ar kvinna eller man
- mamma, syster, moster m.fl. om du ar man.

Vilka sléiiktingar/ursprung kan hittas/bekréiftas?
- hitta ny slikt, kolla sldktskap i dldre tid™.

- din haplogrupp, grenen pa mtDNA tradet.

- verifiera din forskning max 4-5 generationer

- kanske identifiera en okdnd moder

- kvinnans forflyttning fran sitt ursprung i
Afrika fran ca 120 000 ar sedan.
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INNEHALL
1. Skall jag testa mig?
1.1 Hur sdkra dr testen?
2. Vad ar DNA?
2.1 Vad behéver vi veta?
2.2 Hurdrvs vart DNA?
3. Autosomal DNA-test, hitta nu levande slaktingar
3.1 Vem skall testas forst?
3.2 Autosomalt DNA testen finns nu pa din webbsida hos FamilytreeDNA.
Beskrivning av vad testresultatet innehdller.
4. Tolkning av det autosomala resultat fran FamilyFinder testen.
(min egen testning anvands som mall)
4.1 Matches, listan med ndgra/mdnga sléktingar.
4.2  myOrigins, min och sldktingarnas nutida ursprung.(Uppdaterad 2017-04-06)
4.3 ancientOrigins, min och slédktingarnas Europeiska forntida ursprung.
4.4 Chromosom Browser, visar det DNA jag och mina matchningar har gemensamt.
4.5 Hjédlpprogram, fér kromosom analysering av mina och matchningarnas DNA.
4.6 DNA-Sldktcirkeln, beskrivning av hur den anvdnds, instdllningar mm.
4.6.1 DNA-Sléktcirkeln, med de flesta namnen (olédsliga namn).
4.6.2 DNA-Sléktcirkeln, med mindre antal namn (ldsliga namn).
5. FamilyFinder X-kromosom matchning
(min egen testning anvdands som mall)
5.1 Matches, listan med ndgra X- sléktingar.
6. Har vi hittat gemensamma FamilyFinder slaktingar i vara antavlor?
6.1 S6kschema. Férslag pd hur man séker.
7. Y-DNA test, den raka faderslinjen
7.1  Vem skall testas forst?
7.2 Y-DNA testen finns nu pa din webbsida hos FamilytreeDNA.
Beskrivning av vad testresultatet innehdller.
8. Tolkning av mitt Y-DNA resultat frdn Y37 och Y67 testerna.
8.1 Matches, listan med nagra Y-DNA sldktingar.
8.2 Ancestral Origins, mina sldktingars ursprung per land.
8.3 Haplotree & SNPs, din haplogrupp och startpunkt pa Y-DNA tradet.
8.3.1 YDNA-triidet.
8.4  Matches Maps, mina matchningar.
8.5 Migration Maps, min haplogrupps urspung fran Afrika.
8.5.1 Frekvenskartan, haplogrupp sammanséttningen i Europa.
8.6 SNP Map, testade mutationer.
8.7 Haplogroup Origins, visar ursprungsland fér min haplogrupp.
8.8 Y-STR Results, alla mina markérers vérde.
8.9  Print Certificates, skriv ut olika certifikat.
9. mtDNA test, den raka moderslinjen
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9.1 Vem skall testas forst?
9.2 Y-DNA testen finns nu pa din webbsida hos FamilytreeDNA.
Beskrivning av vad testresultatet innehdller.

10. Tolkning av mitt mtDNA resultat fran mtFullSequence testen.

10.1 Matches, listan med ndgra mtDNA sldktingar.
10.2 Ancestral Origins, mina sléktingars ursprung per land.
10.3 Matches Maps, mina matchningar.
10.4 Migration Maps, min haplogrupps urspung fran Afrika.
10.4.1 Frekvenskartan, haplogrupp sammansdttningen i Europa.
10.5 Haplogroup Origins, visar ursprungsland fér min haplogrupp.
10.6 Results, alla mutationerna och dess ursprung
10.6.1 mtDNA-trddet.
10.7 Print Certificates, skriv ut olika certifikat.

Rev 1. Leif Nystrom 2016-12-07/21. Rev 3. 2017-02-06.

3(35)



DINIA T estming

1. Skall jag testa mig?

DNA-tester ger i sig sjalv inte nagon anvandbar information, som tex en fardig slakttavia med namn,
utan maste samordnas med din egen val forgrenade slaktforskning i upp till 5-6-7 generationer
raknat fran dig sjalv (eller runt arsskiftet 1600/1700). Daremot, lite beroende pa vilket test du gor, far
du en lista pa namn, som ocksa testat sig, dar testen anger att lite av ditt DNA ocksa finns hos de
namngivna personerna dvs. ni ar slakt. Du har nu méjlighet att kunna tacka luckor i din antavla eller
hitta nya, dven nu levande sldktingar liksom sa klart, slaktingar langre tilloaka tiden och for att lara
mer om ditt djupare ursprung och sa klart bekréafta eller avfarda formodade slaktskap.

Ditt engagemang kraver att din slaktforskning ar datorbaserad och kan exportera en s.k. “gedcom fil”
for samordning med de slaktingar som DNA resultatet ger besked om och som du far pa en egen
webbsida hos testforetaget.

Om du viljer testning, borja da med &ldsta generationen, sa testas bara den del av DNA-koden som
ar av varde for din slaktforskning, alltsa ingenting om haélsan eller andra genetiska forandringar
(undantag finns, mtFullSequense, Ids under denna). Man behover bara skicka ett prov (naja 2
provror) som sedan kan anvandas for andra DNA tester som du 6nskar bestélla. Proverna lar sparas
frysta i 25 ar och testerna ar sa klart intressanta for forskare och for lakemedelstillverkningen. Det
kan anses sjalvklart att de far ta del av testerna kanske redan nu men absolut i framtiden. Av de héar
tre testforetagen, FamilyTreeDNA, 23andme och Ancestry sdljer de tva sistndmnda redan alla
testdata anonymt, dvs din identitet ar bortagen.
(https://dna-explained.com/2015/12/30/23andme-ancestry-and-selling-your-dna-information/)

Genom att skicka ditt DNA prov till dessa tva foretag godkanner du att de far fritt anvanda ditt DNA
till vad de vill. F.n finns inga sadana uppgifter om FamilyTreeDNA som de flesta i Europa redan
anvander.

Aven om vad som hir ndmnts bér man inte oroa sig fér att DNA testa sig.

Vad som man ddremot bor ta i beaktande ar att DNA testningen &ven avsldjar icke slakt-
forhallanden. Personer som du forskat fram i ditt slakttrad kanske inte slakt med varandra.

1.1 Hur sdikra dr testen?

Det finns inga direkta granser satta av testbolagen utan de ar mer allmént hallna och beroende av
vilken test man gor. Eftersom allt fler testar sig kommer testerna i sig sjalv att ge granser, men som
alltid kommer det att finnas undantag.

Man kan dela upp testsdkerheten i tva sektion, den férsta omfattande provtagning, behandling av
provet samt korningen i analysutrustningen den andra &r tolkningen av analysresultatet som
testbolaget gor och som du far for att kunna spara eller bekréfta slaktskapet.

Den férsta: Som alltid &r provtagningen nyckeln till framgang, den ar enkel och latt att utféra nar den
ar till for slaktforskning, for att alla skall kunna ta provet utan problem. Kanske nagot att fundera pa ar
att, var ensam nar provet tas, nar val provstickan tagits ur sitt holje far den inte slappas forran
topsningen ar klar och 6verford till provroret, som 6ppnats strax innan. Hanteringen av provet hos
foretaget ar sdkert omgardat med instruktioner och rutiner for att undvika fel. Sjalva analyseringen
med dagens teknik ger en sakerhet som ar battre an 99,9 %.

Den andra: Foretagets teknik att jamfora ditt prov med en mangfald andra prover som har
gemensamma ”“DNA-bitar” och att ge en sldktrelation ar val inte helt tillfredstdllande idag men
kommer att avsevart forbattras med antalet analyser som gors. | slutandan ar det upptill dig sjalv att
ta fram slaktférhallandet genom att jamfora din erhallna analys med foretagets forslag pa slaktingar,
genom kontakter och varandras antavlor eller annan relevant information.

Se "Sammanfattning - rekommenderade tester for sldktforskare.” Enbart tester fran FamilyTreeDNA ¢r med.
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DNA ar mycket komplicerat och tekniken bakom ar &nnu mer avancerad sa vi tar det kort och enkelt
om det gar! Egentligen behdvs inte denna information fér din DNA forskning men det ar alltid bra med
lite information om dmnet.

DeoxiriboNukleinsyrA, DNA, dr det kemiska a@mne, en molekyl, som innehaller den genetiska koden,
byggstenarna, till alla livsformer. Byggstenarna, som bara ar fyra stycken, forkortas med bokstdverna
A T G C. Varje cell i var kropp innehéller hela DNA-koden som om- ,Ryggrad
fattar lite mer dn 3 miljarder bokstdaver. DNA-molekylen bestar
av 2 st. sammanbundna spiralformade strangar, ca3 m langa, dar
de &r komplement till varandra dar A alltid motsvaras av T i den
andra strangen, liksom ett G i den ena motsvaras av Ci den andra

stringen. DNA-Molekyl

5 www.biologie-schule.de/
Engenédrenradav ATGC, dvs en del av ett DNA. s Gt ok DNA

1. Det kemiska namnet pd A = Adenin, T = Tymin, G = Guanin, C = Cytosin.

DNA-molekylerna finns i kromosomerna som sitter i cellkdrnan. Varje cell har normal 46 kromosomer
som sitter i 23 par dar den ena kromosomen i paret arvs fran pappan och den andra frdn mamman.

| cellen utanfor karnan finns dven mitokondrierna som har sina egna DNA, mtDNA, och som ser till att
cellen far den energi som behovs, tex for delning, en egenskap som celler har. Mitokondriernas DNA
kan endast arvas fran mamman.

Nar foradldrarnas DNA skall kopieras till cellerna som skall bli ett nytt barn intraffar ibland ett kopie-
ringsfel, forandring av en gen, som kallad mutation, som sedan kommer att finnas med i alla genera-
tioner. Enkelt uttryckt kan tex ett C i.st. bli ett G.

Har ar ett par bilder pa de 23 kromosomparen, uppritade i ratt storlek i forhallande till varandra.

L
2 3 4 5

6 : 8 e il L )x «
TEIEREE

Tl TS 65 7 | = 16
i 8 T
9 20 i )

Korrigerad fran: (x) x (x)y
www.dna-testing-adviser.com/Autosomal-DNA-Testing.html kvinna man

U.S. National Library of medicine

Cellen med kromosomerna (K) i cellkdrnan
och mitokondrierna (M) utanfor cellkdarnan.

Cellkdrnan
innanfor gula
punkten

Kromosomparens midja, kallad “centromer” ar den punkt
déar de tva kromosomerna sitter ihop. De forsta 22 paren
de s.k. autosomala, &r gemensamma for bada kdnen. Det
23 paret, konskromosomerna, har for kvinnan tva st.
X-kromosomer och fér mannen en X- och en Y-kromosom.
(det finns mdnga bildet pa internet som visar cellerna och
kromosomerna i olika skepnader, hdr dr ndgra utvalda)

Cyto-
Plasma
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2.1 Vad behéver vi hdlla reda pa?
For slaktforsningen behdver man ha koll pa tre olika DNA-delar, némligen:

- autosomalt DNA fran kromosomparen 1-22 som alla har.

- Y-DNA fran kromosompar 23 som bara mannen har.

- mtDNA fran mitokondrierna som alla har.

Det finns ocksa ett annat DNA som &ven kan anvandas i slaktforskningen men rekommenderas ej.
- X-DNA fran kromosompar 23 som alla har, men kvinnar har tva och

mannen bara en X-kromosom.

2.2 Hur dirvs vart DNA?

automosalt DNA. Vi kan anvanda vart over 3 miljarder bitars DNA till var slaktforskning da allt DNA
arvs enligt ett sarskilt monster fran vara anor. Slumpmassigt kommer ca 50 % fran fadern och ca 50
% fran modern, de har i sin tur har drvt sina slumpmassiga ca 50 % fran sina fader osv tusentals ar
bakat i tiden. Slumpen gor da att syskon inte far identiska DNA men tillrdckligt ménga bitar kommer
att bli desamma men ocksa ett antal bitar blir unika for varje syskon. Pa grund av slumpen kommer
det att finnas anor som vi inte drvt ndgot DNA alls ifran. Finns det gemensamma bitar fran DNA
testerna dr vi garanterat sléktingar.

Y-DNA. Det DNA som finns i Y-kromosom &rvs fran far till son och av alla manliga attlingar och kan
darfor inte blandas med nagon annans DNA. Darfoér har alla man samma Y-DNA i den raka faderne-
linjen i flera 1000-tals generationer bakat i tiden.

Mutationer intrdffar bara i medeltal vart 130:de &r, men da ocksa tex i generationer efter varandra.

mtDNA. Det DNA som finns i mitokondrierna arvs fran modern till bade déttrar och séner men det ar
bara kvinnorna som for detta DNA vidare. Darfor har alla kvinnliga attlingar samma mtDNA och finns
i den raka modernelinjen i flera 1000-tals generationer bakat i tiden.

Mutationer intrdffar bara i medeltal vart 2000:de ar, men da ocksa tex i generationer efter varandra.

X-DNA. En man far sitt X-DNA enbart fran sin mor och det kan darfor inte drvas av tva man i rad.

En kvinna far sitt X-DNA bade fran sin far och sin mor.

Syskon har alltid X-DNA match med varandra och en man har alltid X-DNA match med sin mor och en
kvinna alltid match med sina foraldrar och sin farmor.

Arvt ursprung. Vart ursprung kan hirledas 250-300 000 &t bakat i tiden fér man (Y-DNA), ”den
genetiske Adam” och 150- 200 000 ar foér kvinnor (mtDNA), “den genetiska Eva”. Olika tidsuppgifter
forekommer. Vart ursprung fram till idag har kopierats en sa dar 7000 ganger och pga mutationerna
kan vi harleda vart ursprung langt tillbaka i tiden.

Vart enskilda Europiska ursprung kan atminstone hérledas ca 5 000 ar bakat i tiden men kanske dnda
till ca 45 000 ar sedan.

3. Autosomal DNA-test, hitta nu levande sléktingar

Autosomalt DNA finns hos bade mén och pras popn EEED EPPNE PEEH EEDH APD IO

kvinnor och kommer fran de 22 kromosom- D OE® @ @ ©® @
paren och uppgar till ca 95 % av ditt DNA

och som du &rvt fran dina foréldrar och kan @ @ @ @ @ @ @

komma fran vilken gren som helst pa antav- @ @ [ : } @
lan och sa klart dven grenar som du inte w
forskat fram via kyrkbocker eller annan @ [ @ ]

dokumentation. Testet visar bara att du har
en slakting och ger en viss indikation pa
vilken samtida gren sldktskapet kan finns i,

aldrlg hur niar Slakt' Fran: http://ssgg.se/lar-dig-dna/ Svenska Sallskapet for Genetisk Genealogi

Automosalt DNA dr ju slumpmdssigt och ger dd inget enkelt eller tydligt svar om sliktskap..

Samarbete med slaktingen ifraga ar ett maste for att hitta "ratt” position i tradet. Skulle det finnas en
fel fader eller moder i antavlan kan DNA ha kommit fran nagon annan ana an vad du tror.
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3.1 Vem skall testas forst?
- du behover bara testa dig sjdlv men vill du hitta fler slaktingar eller bekrafta ndgot annat sa
- den dldsta levande generationen eller syskon eller kusiner.

Vilka slaktingar kan man hitta/bekrafta?
- nu levande sléktingar, formodligen max. sex led ner och upp = sexméanningar, svart darefter da
dokumentation kan saknas.
- hitta okdnd fader inom max 3 generationer.
- unders6ka om nu tva levande personer ar syskon/halvsyskon
- biologiska foraldrar till adoptivbarn.
- ledtradar till geografist ursprung

Om du bestéller DNA-testet, FamilyFinder, hos FamilyTreeDNA ger de foljande beskrivning pa vad det
kan upptacka:

|”

“Discover your ethnic and geographic origins with our unique mapping too
“Break through brick walls and discover unknown family members”
“Expand your pool of family research and gain a genealogical leg up”
“Connect with living relatives and validate uncertain relationships”

3.2 Autosomalt DNA testen finns nu pa din webbsida hos FamilytreeDNA.
Vad gor jag nu? Logga in pa sidan sa ser du foljande. Har &r forst en kort besrivning pa vad som finns
under respektive ruta.

Family Finder Results Completed: 10/18/2016

F‘?\‘Matches '-"?/ Chromosome Browser [ /) Linked Relationships .myOrigins

J f Jf 4

\\r’\ -7 YA "
.ancientOrigins

-

Matches: Har finns alla mina DNA traffar, normalt 200-1000 st sorterade pa narmsta

slakting forst osv. Antalet kommer att 6ka hela tiden.

Chromosom Browser: Har visas for alla 22 kromosomerna vilket DNA du och dina matchingar har
gemensamt.

Linked Relationships: Nytt, lanka till MyFamilyTree (antavlan) nar slaktingen hittats.

myOrigins: Mitt och slaktens ursprung, kanske inte helt ratt! Blir battre med tiden.

Har finns dven dina sldktingars mest avlagsna anfader pa den raka faders-
och moderslinjen, om de har knappat in dem under sina Kit-nummer.

ancientOrigins: Mitt, slaktens, antikens ursprung (Europa), baseras pa ett antal hittade
gamla skelett.
Du blir grupperad i de tre grupper av manniskor som haft en bestaende
effekt pa dagens befolkning i Europa namligen ”"Metal age invader”,
"Farmer”, och "Hunter-Gatherer”. Det finns dven en fjarde grupp kallad
”"Non-European”.

Rev 1. Leif Nystrom 2016-12-07/21. Rev 3. 2017-02-06. 7(35)
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4. Tolkning av det autosomala resultat fran FamilyFinder testen.

4.1 Matches (min egen testning anvands som mall)
Matches, traffar med gemensamt DNA, dvs slaktingar ser ut sa
F&Matches har 2016-12-09 fér mig sjalv och ar sorterad efter delade
\\H,J\ Centimorgans (cM), dar min ndrmsta slakting ar overst. cM ar ett
matt pa hela langden pa de gemensamma bitarna, segmenten.
Vid klickning pa huvudrubrikerna, Name etc, sa fas en sortering i omvand ordning.

= Chromosome Browser = In Common With # Not In Common With | Reset Filter 1-300f964 « < > » Page 1 /33 Go
All (964) { Paternal (0) # Maternal (0) % Both (0)
Name Match Date Relationship Range Shared Longest Block X-Match Linked Relationship  Ancestral Surnames
Centimorgans
Nilsson / /
. . + Andersdotter /
10/18/2016 1st Cousin - 3rd Cousin 283 51 ;J Andersson / Jnsson /
= Z & Nilsdotter / Nelson /
45
10/18/2016 1st Cousin - 3rd Cousin 279 67 "
= &
o Abrahamsﬁotter /
s s + Akesdotter / Akesson /
10/18/2016 3rd Cousin - 5th Cousin 90 15 (fi._ ‘Asmundsson /
=7 & Albrektsdotter /
Hollbeck (Vallby,bskane
= . er ¥+ Sweden) / Norbeck
: i 10/18/2016 2nd Cousin - 4th Cousin 72 18 2 (Kverrestad, Skane,
Ik S, =7 & Sweden) / Witting
10/18/2016 3rd Cousin - 5th Cousin 68 17 nr
= &
Bondesson / Nilsson /
: " + Nilsson Blom /
\ ! 10/18/2016 2nd Cousin - 4th Cousin 67 34 /(I‘ Nilsson Eld /
‘-'.0-.1 ho= @ & Akesson / Andersson /

| rutan langst upp till vanster kan andra visningar valjas, de mest intressanta ar val “Close Relatives”,
”X-Matches”, ”In common with”och New Matches.

Pa de sma ikonerna vid namnet ger brevet kontaktinformation, pennan majlighet att skriva in egna
kommentarer, antavlan om den ar bla se din slaktings antavla.

Match date ar ndr matchningen upptacktes, vi far nya matchningar hela tiden.

Relationship Range, éverst har star “1st Cousin- 3rd cousin’ som pa svenska ar ‘Kusin till 4-manning’.
Detta omrade ar uppskattat och stammer inte alltid.

Shared Centomorgans ar hur mycket DNA vi har gemensamt, ju hogre siffra ju narmare slaktskap i
normala fall men det beror pa vardet i nasta kolumn.

Longest Block ar det som egentligen bestammer hur nara slakt vi ar. Kolla dessa personer forst dven
om cM vardet ar storre. For varden mindre dn ca 15 kan man nog inte hitta ndgon dokumentation for
en gemensam anfader. Ju hogre siffra ju ndrmare slaktingar.

X-Match betyder att jag och matchningar har gemensamma bitar av X-kromosomen, X-DNA.
X-kromosomen kan arvas av bade far och mor men kan aldrig drvas av tvd mdn i féljd. Kvinnan arver
sitt X-DNA fran modern i alla led bakat i tiden. En X-matchning kan ge en extra ledtrad var i antavlan
man skall soka. Man vet inte vilken blandning X-kromosomen har genom arvet eftersom den kan
drvas 50/50% eller enbart fran anfaderns eller anmoderns sida. Anvand med stor forsiktighet.

Linked Relationship, hér fyller vi i sldktingens plats i antavlan eller i Family Tree.

Ancestral Surnamnes ar inte aktuell for oss i Sverige pga patronymikon utan fér dem som har samma
efternamn i alla generationerna.

In common with. Klicka i rutan till vanster om bilden for tex min narmsta slakting och sedan pa rutan
= In Common With sa far du en lista pa alla som har gemensamma matchningar med dig sjalv och i
detta fall din ndrmsta slakting. Bra for dar dina foraldrar kommer fran olika delar av landet.
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4.2 myOrigins (964 traff, 18+4 befolkninggrupper)
Min och matchningarnas, slaktingarnas nutida ursprung.
.myoﬁgins Min och slaktens etniska och geografiska ursprung finns bara i
Europa. FamilyTreeDNA har indelat oss i 18 olika befolknings grupper
och 4 blandade grupper.
j Min etniska tillhérighet (100%) dr i:

: { Scandinavia
| ,»\Sweden ¢ | 790,
Finland ) Eastern Europe
Nomj? | 14%
¥ \ Western and Central Europe
: (\.‘ Estonia ._ ) o o 7%
— Latvia (@) Langst till héger pa kartan kan man
Denml‘.« "»7 uthuania 5 “/ klicka p& den réda punkten,
e K : “Belarus™ ; 6 som da ger de &ldsta matchning-
'0' Germany Poland |~y arna pa faderslinjen och den bl
\BE{‘ : dlto pa moderslinjen. Alla mina finns i
—~ Ukraine J
Erante ,[,.w, f o 'MD b Skane men jag har en i Vastergétland, en i
SW‘W"“"LHR, i Belgien. P3 kartan finns en lista pa
A L BA RS namnen for de som fyllt i sina mest
“spain T Italy AFKBG GGD{? avlagsna  slaktingar pd faders-och
f ) € i ; 3 s £2
PT' or Turkey 3 moderslinjen. Klicka pa symbolen sa far

4 dunamnet pa vem det ar.
4.2.1 myOrigins (1280 trdff, 24 befolkninggrupper, family tree uppdatering 2017-04-06)

Min och matchningarnas, sldktingarnas nutida ursprung.
.myoﬁgins Min och slaktens etniska och geografiska ursprung finns bara i
Europa. FamilyTreeDNA har nu indelat oss i 24 olika befolknings
grupper med da uppdaterat etniskt ursprung.
Min etniska tillhérighet (99%) dir i:

Sweden

ATk gk Scandinavia
Trondheim o
Finland | 50 ’JD
East Europe
Norway | 29%
Belgcag ° Oslo o Helsinki ¢ gine Petersburg .
\ o SO conial™ o ~  Dritish Isles
1 I 20%
~ Latvia p— .- . . o
Denmark 27 ey omoscow. - (@) LAngst till hoger pa kartan kan man
Rl Lo (- ’ klicka pa den réda punkten,
°Hamburg T Belarus

(@) som da ger de dldsta matchning-
" arna pé faderslinjen och den bl3

= Berlin
i
{

Poland ; ; \"v-n,f

° Kyiv . ° . . . . .
Okreice o dito pa moderslinjen. Alla mina finns i
-~ olgogra o . . . . .
Prance Lo, ~fustria T\ -~ Skane men jag har en i Vastergétland, en i
Switzerland/ ™ \____ < H““BB'V / Mn!dov}a . ° . . °
SGHeRia N, Romania | Belgien. Pa kartan finns en lista pa
‘\/ . . .
eA smﬂ-& = . namnen for de som fyllt i sina mest
! Y S s avldgsna  slaktingar a4 faders-och
Spain Rome M°me""m MK o Istanbul Y g g p
borwugal  Madrid Naples’ o ARSI Ankara's moderslinjen. Klicka pd symbolen s3 far
R e du namnet pa vem det ar
oAlgiers ~ e°Tunis oy, ’

My Ancestral History (texten fran Family tree)
Who are you? That’s a question with many possible answers. You are the sum of a lifetime of
experiences. You are the result of choices you have made. You are the result of truths your
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parents instilled in you. You are the outcome of values drawn from your culture. From a
genetic perspective, however, you are the outcome of a long process of genealogical fusion.
A man and a woman coming together, one of millions on a vast constellation which explodes
out across the earth, and coalesces back to a few ancient progenitors.

The personal tree of life ends with you.

How can you summarize the shape of this tree, and all of its branches? There is no one way.
myOrigins attempts to reduce the wild complexity of your genealogy to the major historical-
genetic themes which arc through the life of our species since its emergence 100,000 years
ago on the plains of Africa. Each of our 24 clusters describe a vivid and critical color on the
palette from which history has drawn the brushstrokes which form the complexity that is
your own genome. Though we are all different and distinct, we are also drawn from the
same fundamental elements.

The explanatory narratives in myOrigins attempt to shed some detailed light upon each of
the threads which we have highlighted in your genetic code. Though the discrete elements
are common to all humans, the weight you give to each element is unique to you. Each
individual therefore receives a narrative fabric tailored to their own personal history, a story
stitched together from bits of DNA.

4.3 ancientOrigins
Mitt och matchningarnas, sléiiktingarnas Europeiska forntida ursprung av
.ancientorigins maéanniskor som haft en bestaende effekt pa dagens befolkning med
W Europeisk harkomst, namligen:

e @ (@ (o

11% 36% 54% 0%
.. Metal Age Invader Farmer Hunter-Gatherer non-European
Fér 3-1000 ar BC 8-7000 ar 45000 ar sedan

Metal Age Invader  kom ursprungligen fran dagens Georgien (Thilisi) via sddra Ryssland,
(bronsdlderns intdg) Ukraina mot mellersta Europa.

Farmer kom frén Ostra Syrien via Turkiet mot mellersta Eoropa och Spanien.
Hunter-Gatherer kom fran Egypten via Syrien, Turkiet, Rumanien, Ungern till hela vast-
(Jagare-Samlare) Europa och Norden.

Gronvita ‘spadarna’  visar skelett och battre bevarade kvarlevor som 'Otzi’. (DNA-testade).
Kolla era egna kartor.
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4.4 Chromosome Broser
Chromosome Browser, kromosomvisaren, anvands for att visa

“% Chromosome Browser vilket DNA du och dina matchningar har gemensamt. Om man

2% valjer tex tva personer fran listan visas deras DNA fargkodat pa de
kromosomer dar de har gemensamt DNA med dig sjalv. For att ha en gemensam sldkting (ana) inom
6-7 generationer maste DNA fargerna ligga pa samma stalle (6ver varandra) eller ha 6verlappande
farger. For att vara helt siaker maste du dven kolla med de valda personerna att de har samma
matchningar pa samma kromosom. Om sa ar fallet har alla samma ana pa fader- eller modersidan i
sin antavla.
Sa har ser det ut hos mig med val av de tva forsta personerna som enligt DNA testen indikerar att vi
ar mellan kusiner till 4-manningar.
Stall om Kromosom visaren till 10 cM, for att de element som ar mindre, ar mer ofta falska an akta
matchningar. (Gors pa komponent list). Ju langre gemensamma bitar ju ndrmre ar vi slakt. Pa foljande
kromosomer har vi gemensamt DNA (ligger ovanpa varandra, mitt ar svart), som indikerar en
gemensam ana, nr 9, 13, 22 och kanske 14. Det gemensamma elementet pa nr 15 dar det orange
segmentet ar betydligt mindre kan nog lamnas darhan.
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For kromosom analysering av mina och matchningarnas gemensamma DNA. For att sjalv slippa att
kolla alla som vi kan ha gemensamt pa varandra liggande DNA med, kan hjalp tagas fran ett externt
program. Kollar alla slaktingar samtidigt 6ver ett visst cM. FamilyTree kollar max fem at gangen.

Ga in pa DNAGEDCOM.com. Logga in eller registrera dig om det ar forsta gangen.
OBS. det hdir fungerar bara med Family Finder from FamilyTreeDNA

Klick pa ‘Family Tree DNA’ pa menyn. Ange ditt 'Kit number’ och 'Password’.
Efter en stund ser det ut sa har (mitt kit nummer ar borttaget).

Om du ar osaker sa ga till hjdlpen: http://dnagedcom.com/adsa/adsags.html.php

Date Last

Loaded Download Kit

DNAGedcom ID Name Date Completed Clear Kit Delete Kit Match Count Chromo Count ICW Count

12/12/2016
11:53:06 AM

OBS. Om vdrdet i sista kolumnen ’ICW Count’ dr stérre dn 100 000 mdste en korrigering géras efter
ndsta atgdrd som dr att klicka pd menyns ‘Autosomal Tools’ som ser ut sa hdr.

12/12/2016

11:53:49 AM 48

> Leif Nystrom Download Clear Delete 989 131472

ClassicADSA  ~
Chromosome to Graph (1-22, X, or blank=all) Base Pairs: l ‘ to l I
7 Minimum Segment Length in cM (5 or greater STRONGLY recommended)
500 Minimum SNPs in a segment Display raw data in a table so it can be copied to a spreadsheet [T]
500 Width of segment graph in pixels (Do not check if you want full formatting)

427644 Leif Nystrom = [REQUIRED] Kit number of the data to be used to construct the report.

Please be patient after clicking on the GET REPORT button. It can take a minute or more to to complete processing| GET REPORT |

Andra virdet 7 till 12 cM, eller prova annat virde, inga andra dndringar behdvs férmodligen.

Efter att ha klickat pa ‘GET REPORT’ sa far du bild pa alla dina matchningar pa varje kromosom dar

det finns ett gemensamt DNA-segment.

Har visas de kromosomer dar jag och mina ‘In Common With” matchningar kan ha en gemensam ana

dar segmentet ar stérre an 15 cM som ocksa finns i respektive persons matchningslista. Sa har ser

det ut och tolkas sa hér :

- kolla under ‘Segments’ de personer som har samma eller éverlappande segment.

- kolla under’ICW’ att samma personer finns i varandras matchingslistor dvs de har fargmarkering
i samma ruta under ’'ICW’.

Nar fler an tva personer och mig sjalv har samma segment och matchar varandra kallas det kluster.

Kromosom 5. De som har st6rst cM (bla/gul) &r har mina narmsta slaktingar med samma ana.

MATCH NAME START
13808672
16905734
16905734
50165502
96021489

115792361

161476909

END M
70807449 49.84
31668656 15.06
31668656 15.06
67888724 16.61

150410888 50.91
149483863 34.07
171788370 1801

SNPS EMAIL
11247

2948

2948

4100 ¢
12500

8000

2998

Icw

SEGMENTS

11—
AL 05 Dessa tva har samma segment,
l\ Fawmmmm zrkering i samma rutor, troligen syskon.

n -
1

Kromosom 9. Har finns bara tva namn som matchar.

MATCH NAME START

23519626

END
78427138

<M SNPS EMAIL
3031 6549

Icw

16.61
I 50.91
34.07
. 18.01

Liksom dessa
men ar inte syskon

SEGMENTS

I I 3031

38658070 81961854 18.14 3395 I\ 18.14

116818190 131170919 17.26 3675 l I 17.26
Kromosom 15. Trots samma/6verlappande segment finns vi inte i varandras matchingslistor.

START END cM SNPS EMAIL Icw SEGMENTS

31109924 54114319 23.88 6095 | I I 2205

73044541 92885915 3372 5503 N1 33.72

74261272 89543582 2148 38411 . I I 0143

85237318 99128959 3548 4926 | I \ 3548

86215302 92651308 17.51 233001 I I 17 51

Kromosom 22. har finns samma matching som fér kromosom 9.

START
24288952
24288952
37781030

END
36944041
36944041
45202574

cM SNPS EMAIL
19.81 4049 |
19.81 4049 |

16,16 2191 |

Det finns sa klart fler matchningar men bara dessa togs med som exempel.

Icw

SEGMENTS

I I 19.51

I
1
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4.6 DNA-Slaktcirkeln

Cirkeln visar DNA-testade personer som du ar slakt med och hur de ar slakt med varandra.

Cirkeln visa dven var du har dina anor. Grupper av personer som har ganska mycket identiskt DNA
kallas "kluster”. De har ofta anor i samma omrade och om du kan identifiera omradet vet du var dina
anor finns.

For att fa fram cirkeln maste du ha gjort FamilyFinder testen hos FamilyTreeDNA.

Ga till sidan https://dnagen.net ingen registrering eller inloggning behovs.

DNA Genealogy Experiment

Nar du kommer till denna sida sa bladdra

ner och hogerklicka pa “this Bookmark file”. Home | Family Tree DNA Project

Du far da upp en sida som denna med tva st Bookmarks, den bla texten. Bookmarks
Peka forst pa den ena och sedan den andra och dra dem 6ver till var du

vill dem i dina Favoriter. Bookmarks bar

Hur man gor beror lite pa vilken Webb-ldsare man har.
DNA Genealogy

Nésta steg ar att ga till FamilyTreeDNA (inloggad) samt klicka pa Drasen Match Grash
"Matches’ under ’Family Finder’, leta upp och klicka pa din sparade Dnagen Match Circle
‘Dnagon Match Circle’. Det tar in stund innan cirkeln kommer upp med standardinstallningar dar det
formodligen inte gar att ldsa namnen da de ar alltfor manga. Till héger finns ett antal olika
installnings-maojligheter som man far lara sig efterhand.

Med instéllningspanelen till hoger om hjulet kan man justera utseendet:

¢ Scale names by cM Storleken pa texten justeras efter hur manga centimorgans som delas med
personen, sa att narmare slaktingar visas med storre text.

¢ Show matches without ICWs Visa dven matchningar som inte har nagra In Common With-matchningar
enligt nuvarande relationsfilter. (Dessa namn blir graa utan linjer).

e Color Fargkoda personnamnen utefter olika kriterier. En beskrivning av vad fargen betyder visas i Legend-
rutan till vanster om hjulet.

o Monochrome - Ingen fargkodning.

o Cluster color - Standardinstallningen dar matchningarna fargkodas utefter vilket kluster de
grupperats i.

o Email country color - Forsbker gissa personernas land efter epostadressen (.com/.net./org- visas i
gratt).

o Y-Haplogroup color - Matchningarna fargkodas utefter forsta bokstaven i Y-DNA-haplogruppen.
o mt-Haplogroup color — Matchningarna fargkodas utefter forsta bokstaven i mtDNA-haplogruppen.

o Match date color - Fargkodar efter manad eller ar som traffen dok upp. Anvdndbart for att se i

vilka kluster som nya traffar hamnar med tiden!

o Primary chromosome - Fargkodar utefter vilken kromosom som innehaller mest gemensamt DNA (total

cM) med personen.
o Predicted range - Fargkodar utefter uppskattat slaktavstand.

e Group by Standardinstallningen grupperar matchningarna utefter deras berdknade klustertillhérighet, men
genom att andra till Group by color grupperas matchningar istallet efter det kriteriet som du valt for
fargkodning, vilket gor att du t.ex. kan gruppera efter e-postland, haplogrupp eller primar kromosom

och se hur relationerna mellan de grupperingarna ser ut.

¢ Relations Har filtreras ICW-relationerna for att ge en battre overblick 6ver de starkaste relationerna,
baserat pa mangd delad DNA (total cM) mellan matchningarna.
Standardinstéllningen "Show > median cM” filterar bort halften av ICW-relationerna. Testa att
sanka troskeln for att se fler ICW-relationer (linjer) mellan matchningarna. For de allra flesta
anvandare gar "Show all relations” att visa utan problem. Om du har manga Family Finder-
matchningar sa kan det ga langsamt att visa matchningsjulet. Testa da att dndra till “Show > 200%
cM” och sdnk sedan troskeln stegvis tills du har ett hanterbart antal relationer att undersoka.

e Tension Laborera med strackningen pa linjerna for att se vilket som ser bast ut.
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4.6.1 DNA-Sladktcirkeln, med de flesta namnen.

Har 4r min DNA-Slaktcirkel med alla mina idag (2016-12-19) 980 slaktingar. Med sa manga namn gar
det inte att ldsa namnen men om man gar till ‘Relations’ och dndrar omrade till tex ‘Show > 150%
cM’ da blir lasbarheten battre. Om man dessutom kryssar i ’Scale names by cM’ sa forstoras namnen
pa de ndrmsta slaktingarna.

Allt gar valdigt langsamt och fungerar inte helt tillfredstallande och om man klickar for snabbt kan
bilden |asa sig och da ar det bara att starta om fran bérjan.

Med hjalp av muspekaren eller pekplattan kan man sedan zooma, flytta runt och markera en
specifik personer for att se vilka matchningar som man har gemensamt med den personen.
Textstorleken dndras genom att dra i svarta fyrkanten under 'Text size’.

Som synes gar det inte att ldsa namnen men fyra st kluster kan urskiljas, dvs mina slaktingar, dar de
allra flesta finns i ljusgrona omradet, i det bla omradet och det roda och ett smalt gult omrade.

| det bla omradet finns mina ndarmsta slaktingar men aven slaktingar med sa litet ‘Longest bloc’ som
8,3 cM, totalt cM 42.
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4.6.2 DNA-Sladktcirkeln, med mindre antal namn.

Har ar min DNA-Sldktcirkel justerad till ’'Show > 150% cM’ under ’Relations’.

Namnen &r nu lasbara om bilden forstoras i webb-ldsaren. Det ljusgrona omradet ar fortfarande
stort, det bla &r mindre och har delats upp i tva omraden, det roda ar uppdelat i tre omraden, det
gula har minskat i storlek och det har tillkommit manga sma omraden.

Mina narmsta slaktingar finns fortfarande i det st6rre bla filtet.
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5. FamilyFinder X-kromosom matchning

XDNA ar det svaraste inom DNA-sldktforskning pga av hur vi arver X-kromosomen. Bade mannen och
kvinnan bar pa X-kromosomer. Det oberakneliga arvet av X-kromosomer gor att man inte vet om en
gemensam ana levde for tex 100 ar sedan eller langre bakat i tiden.

Grundregeln dr féljande:

En man fdr sitt X-DNA enbart frdn sin mor.

En kvinna far sitt X-DNA bdde fran sin far och sin mor.

Utifran detta kan man férsta att en kvinna har fatt sin ena X-kromosom fran sin farmor och den
andra ar en trolig blandning som kommer fran hennes morforaldrar.

Att det ar en trolig blandning beror pa att det faktiskt &r mojligt att det inte blivit ndgon blandning av
hennes morforaldrars X-DNA och att hon kanske fatt enbart X-DNA fran den ena av sina
morforaldrar. Men "normalt" sett sker en blandning av nagot slag. Slumpen paverkar helt och det
kan vara 50 % fran bagge, men allt mellan 1-99 %.

Det hér innebar att X-DNA dr omajligt att gora sdkra berdkningar pa.

Syskon daremot har alltid X-DNA match med varandra och en man har alltid X-DNA match med sin
mor och en kvinna alltid match med sina féraldrar och sin farmor.

5.1 Matches, listan med ndgra X- sléiktingar.

Matchningssidan, traffar med gemensamma X-kromosom DNA bitar, kallat XDNA och ser ut sa héar
2016-12-09 for mig sjalv och ar sorterad efter 'Longest Block’ dar min i detta fall ndrmsta slakting ar
overst.

Advanced Search

= Chromosome Browser | =In CommonWith = # NotIn Common With = Reset Filter 121ef21 « ¢ > » Pagel1 /1 Go
All (21) ¥ Paternal (0) # Maternal (0) #4 Both (0)
Name Match Date Relationship Range Shared Longest Block X-Match Linked Relationship  Ancestral Surnames a
Centimorgans -
Nilsson / Nilsson
10/18/2016 2nd Cousin - 4th Cousin 54 19 X-Match &L"‘ A;‘:;;%Z'rsg’,’
= & Andersson /
Ni_lssun_[vistra
10/18/2016  4th Cousin - Remote Cousin 36 14 X-Match nt L or (WL
= & Nilsson (Norra
Nilsson Friberg /
10/18/2016 3rd Cousin - 5th Cousin 52 14 X-Match LL"' Aﬂg;;g{'té,’,
= & Andersdotter /
10/18/2016 3rd Cousin - 5th Cousin 57 13 X-Match LL"'
= EF &
10/18/2016 3rd Cousin - 5th Cousin 34 13 X-Match £_+
= F &
Nilsson / /
10/18/2016  4th Cousin - Remote Cousin 40 10 X-Match LL"‘ Ajﬁz’:ﬂggﬁ’/
= & & Andersdotter /
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6. Har vi hittat gemensamma FamilyFinder sldktingar i vara antavlor?

Som tidigare sagts maste kontakt tas med namn pa listan och sedan kravs ett stort engagemang av

bada for att eventuellt hitta en gemensan ana som kanske passar in i den egna antavlan.

Hoppas inte pa for mycket for i de allra flesta fallen kommen man aldrig att hitta exakt var

slaktskapet finns, vilket kan bero pa:

- att slaktskapet ligger sa langt tillbaka i tiden att det inte finns ndgon dokumentation

- det kanske finns icke “biologiska fader”, ert gemensamma DNA kan komma fran en annan
slaktgren.

Det finns sdkert fler orsaken.

6.1 S6kschema. Forslag hur man séker

Pa nasta sida finns ett enkelt schema som visar var man skall leta i sina respektive antavlor beroende
pa svaret fran FamilyTreeDNAs 'Relationship Range’.

Proband horisontellt simulerar din antavla. | Proband vertikalt finns foérhoppningsvis din
sldktmatchning som maste géra samma kontroll i sin antavla. Ana blir da nagon av ’Faster / farbror
eller Moster / morbror’.

Men observera att din slaktmatchning kan ha sitt Proband kanske 2 generationer framat eller bakat i
tiden sd 'Relationship Range’ ar inte detsamma som ditt egna.

I mitt fall anges att en gemensam ana finns mellan ”1st Cousin - 3rd Cousin” alltsd en relativt néra
slakting. Det finns sa klart olika satt att soka men man kan lampligen forst forsoka att hitta ett namn
som kan bli en ana och sedan fylla i antavlan med de saknade namn. Nar man letar efter ratt namn
maste man dven, om namnet ar ratt, kolla att matchningen har samma fod.datum och fod.férsamling
samt dod.datum och dod.forsamling. Sok vigda syskon till fordldrarna och deras vigda barn dvs de
anda som kan bli en mgjlig ana.

SOk sa har i era antavlor, du och matchningen, for att hitta ett gemensamt namn.

1st cousin 2nd cousin | 3rd cousin | 4th cousin 5th cousin 6th cousin 7th cousin
A-1A-1 B-2B-2A C-3C-3B D-4D-4C E-5E-5D F-6F-6E G-7G-7F
Koll i min antavla efter levande slaktingar:
Grupp A-1A-1: Far/mor, 18 personer, ingen tréaff.
Grupp B-2B-2A: Ej kollad inu.
Grupp C-3C-3B: Ej kollad inu.
Hur stor ar chansen att vi hittar slaktingar?
1. Kusin (tvaméanning) (1st cousin) sannolikt 100 % DNA kvar 12,5%
2. Syssling (treménning) (2nd cousins) sannolikt >99 % DNA kvar 3,125%
3. Fyrmanning (3rd cousins)  sannolikt ca 90 % DNA kvar 0,781 %
4. Femmanning (4th cousins)  sannolikt ca 50 % DNA kvar 0,195 %
5. Sexmadanning (5th cousins)  sannolikt ca 10 % DNA kvar 0,049 %
6. Sjumanning (6th cousins)  sannoliktca 2% DNA kvar 0,0122 %
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3rd Cousin

FamilyFinder. Sok efter ana tex A-1A-1, B-2B-2A osv. Du och
matchning behover ett namn, fod.datum/férsamling, déd.datum/
forsamling. M 100% = troligt att hitta matchningen till 100%.

4th Cousin

Rev 1. Leif Nystrom 2016-12-07/21.

Rev 3. 2017-02-06.
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1t Cousin Znd Cousin 5th Cousin bin CoUsIn 7th Cousin
Testat JA Faril Mor > B Far ! Mor |C Fari Mor D Far ! Mor E Far! Mor JF FarlMor |G Far!Mor
Proband 2 pers. 4 pers. -1 8 pers. "1 16 pers 32 pers. " 64 pers. 128 pers.
SEE > 3|3 s 23|33 > 3|3 3 n PR a I
"E_ :55: - 3|3 3 :;35 o |3 3 - =3 3
1 Barn Suskon 3 = ::_5‘_'3' =33 2 :551 T3 (3 32 :;33
Tvamanning |+ Faster ! fabror | ~ Sarm | - 3 3 g - = _3_ -3‘- = = 3 o = _Eh 3 i < 3 3 i
Kusin Moster | morbror - 3 3 3 g 3 ; s ; -3- 3 = - g ° - iy g -
Ist Cousin_| M 100 % - 3|3 3 3 3 g = - 3 S g a4 ERY
v : I3 = 253 73|33
2 Barn Barn Syskon 3 33 o 3|3 i
Tremanning % Tvamanning |+ Faster{ fabror |~ Bam | m. fl alt. - 3 - 313 iy
Syzzling Kuszin Moster | morbror b m. F alt. i g -
2nd Cousin |M =99 % m. fl alt 3
MNazthusin ¥ .
3 Barn Barn Barn Syszkon m. fl alt.
Furmanning [+ Tremanning |+ Tvamanning |+ Faster 1 Fabror Bam
Brylling Syzzling Kusin Moszter ! morbror
3rd Cousin |M ca 90 % Mzstkoeser
4 Barn Barn Barn Barn Suskon
Femmanning |+ Fyrmanning [+ Tremanning [+ Tvamanning |+ Faster ! fabror | . Zam_ |
Pyzzling Brylling Suzzling Kuszin Moster | morbror
4th Cousin |M ca 50 % Aamfberin
¥
5 Barn Barn Barn Barn Barn Syskon
Sexmanning |+ Femmanning |+ Fyrmanning [+ Tremanning |+ Tvamanning [+ Faster | Fabror 1__:3_:'1;"_ ______
Pussling Brulling Suzsling Kusin Moster ! morbron
hth Cousin |M ca 10 % Alsmfbeerir
6 Barn Barn Barn Barn Barn Barn Suskon
Sjumanming % Sexmanming |+ Femmanning [+ Fyrmanning [+ Tremanmng [+ Tvamanning [+ Faster ! Fabror | = Sam |
Pussling Brylling Syssling Kusin Moster | morbror] h
bth Cousin |M ca 2 % Alrsfkesmirn
7 Barn Barn Barn Barn Barn Barn Barn Suskon
Attamanning |+ Sjumanning [+ Sexmanning [+ Femmanning |+ Furmanning [+ Tremanning |+ Tvamanning [+ Faster ! Fabror
Pussling Brylling Sussling Kusin Moster | morbror]
7th Cousin |M < 2 % Mesthoosin
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7. Y-DNA test, den raka faderslinjen

Kan endast goras av man och testet analyserar det Y-DNA som finns i Y-kromosom som &rvs fran far
till son och av alla manliga attlingar och kan darfér inte blandas med nagon annans DNA. Darfor har
alla man samma Y-DNA i den raka fadernelinjen i flera 1000-tals generationer bakat i tiden.
Formodligen kan nara manliga slaktingar hittas da mutationer intraffar ca vart 130:de ar.

P00 PO0E GEHE P FUE0 PUED GOHE BEHE
i 0 06 6 L B 06 O
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Fran: http://ssgg.se/lar-dig-dna/ Svenska Séllskapet fér Genetisk Genealogi
7.1 Vem skall testas forst?

- du behover bara testa dig sjalv om du dr man.
- pappa, bror, farbror m.fl. om du dr kvinna.
- ev.din far eller hans broder eller hans séner.

Vilka slaktingar kan man hitta/bekrafta?
- unders6ka om nu tva levande personer ar syskon/halvsyskon
- hitta okdnd fader till en pojke/man som idag har manliga attlingar, kraver test av flera personer
(pojken/mannen har ju Y-DNA fran den okande fadern).
- verifiera din pappersforskning, tex av slaktskap i dldre skriftliga kallor
- tareda pa din gren pa Y-DNA-tradet, s.k. haplogrupp
- kartlagga ditt, slaktens, raka fadernelinjes forflyttning fran Afrikas ursprung.

Om du bestédller Y-DNA-testet, YDNA-37 rekommenderas, hos FamilyTreeDNA ger de fdljande
beskrivning pa vad det innehaller:

“Uncover your paternal heritage. We can use your Y-DNA to figure out where your paternal
ancestors came from and how they migrated throughout the world.”

7.2 Y-DNA testen finns nu pa min webbsida hos FamilyTreeDNA

Vad gor jag nu? Logga in pa sidan sa ser du féljande. Har ar forst en kort besrivning pa vad som finns
under respektive ruta. Jag har gjort testerna Y37 och Y67 och har fatt verifierat min haplogrupp R-
M269, ‘Tested Positive’. (Testen Y67 ger mer information, starta med denna).

Y-DNA @ Results Completed: 5/22/2016

(-s‘\Matches Ancestral Origins H Haplotree & SNPs ‘ ; Matches Maps
{ L) -
R A D & i
;' Migration Maps ; SNP Map ” e Haplogroup Origins Y-STR Results
7 i % o
[ Print Certificates
—
Matches: Har finns alla dina Y-DNA traffar for den bestallda testen.

Du kan aven vilja att se andra markor-traffar.
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Ancestral Origins: Dina slaktingars ursprung. Har finns alla testade for Y-DNA12, 25, 37, 67
eller 111 Marker, markorer. De ar uppdelade pa hur manga som &r testade
per land och hur manga av dessa som har samma Haplogrupp som du sjalv.
Dessutom fas en siffra pa hur manga som testats (finns i Family Trees
databas) av férmodligen hela landets befolkning.

Haplotree & SNPs: Anger alla nu kanda SNP, mutationer, pa ditt ursprungstrads gren som
borjar med forsta bokstaven tex R for R-M269.

Matches Maps: Hér kan du valja att se pa en karta var dina Y-DNA12, 25, 37 och 67 markor
matchningar finns. Till vanster finns en namnlista pa alla traffarna.

Migration maps: En karta som ar din haplogrupps ursprung och var den ar mest
forekommande idag.

SNP map: Om du har gjort en SNP test, vilj da denna fran tabellen, forstora sedan

(Mutationer) kartan for att hitta traffarna.

Haplogroup Origins: Visar haplogrupp information per land for dina matches fran en av dina y-
kromosomer.

Y-STR Results: Véardet pa alla dina Y-DNA markorer.

Print Certificates: Héar kan du skriva ut nagra olika certifikat.

8. Tolkning av mitt Y-DNA resultat fran Y37 och Y67 testerna.

8.1 Matches (min egen testning anvdnds som mall)
Matchningssidan, traffar med gemensamt Y-DNA, dvs slak-

/“@\_Mat':hes tingar ser ut sa har 2016-12-09 for mig sjalv testat for 37
\\T*J\ markorer. Man kan ocksa vélja att se antalet matchningar for
25 eller 12 markérer. For 25 markoérer har jag 931 traffar, for 12 markorer ca 500 traffar.
Gemensam anfader: hur nara i antavlan kan han finnas? Det finns olika uppgifter om detta!
Har ar min berdkning: (mutation vart 130:e ar, generation vart 35:e ar)
-YDNA12 > an ca 40 generationer bakat, dver 1400 ar mer dn 5000 ar kanske upp till 10000 ar.
-YDNA25  inom ca 20 generationer bakat, inom 700 ar men kanske upp till 4000 ar.
-YDNA37  inom ca 16 generationer bakat, inom 550 ar men kanske upp till 2000 ar.
-YDNA67  inom ca 12 generationer bakat, inom 400 ar men kanske upp till 1000 ar.
-YDNA111 verifierar ndra slaktingar

FILTER MATCHES

Show Matches For:  The Entire Database j Markers: 37j Distance: All j Matches Per Page: 25 j

Last Name Starts With: (Optional) New Since:

Genetic Distance  Name Most Distant Ancestor Y-DNA Haplogroup  Terminal SNP  Match Date
4 = if] = Y-DNA37 FF R-M269 5/23/2016
4 = Il & Y-DNA67 R-M269 5/22/2016
4 = il i@ Y-DNA37 R-M269 5/22/2016
4 = [f] i@ Y-DNA37 FF R-M269 5/22/2016
4 = I = E§Y-DNA67 FF Stephanus Osvald, bc 1824, d 1874 R-Z156 Z156 5/22/2016
4 = M &t Y-DNAT11 R-M269 5/22/2016
4 = [ i Y-DNA111 R-M269 5/22/2016

Download Matches: _J _J
Genetic distance visar i detta fall hur manga markérer som éar skillnaden mellan min test och de
namngivna personernas tester dvs av de 37 markoérerna har vi endast 33 gemensamma
och 4 mutationer mellan vart slaktskap. Vi ar inte saskilt nara slakt, hur nara gar inte att siga da
slumpen paverkar mutationerna som intraffar olika ofta pa markérerna.
Ikonena efter namnen, den forsta ar for Email, den andra, TiP, som beraknar sannolikheten for ndr
vdr gemensamme anfader levde (se ldngre ned ), den tredje, pennan, ddr man kan gdéra en
anteckning, den fjarde om den finns visar antavlan for personen i fraga, samt darefter vilken test de
37 markérerna hamtats ifran, FF betyder Family Finder.
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Most Distant Ancester ar den tidigaste kande anfadern som du sjadlv skriver in under
myDashboard/My Profile.

Y-DNA Haplogroup visan den gren pa Y-DNA tradet som testad person tillhér, min ar R-M269.
Terminal SNP, mutation, om den &r testad sa ar den allra langst ut pa tradet.

Klicka pa m for att se var var gemensamme anfader kan finnas.
Jag har lagt in alla namnen i en tabell. (Min test Y-DNA67, Haplogr. R-M269)

Gen. | Allen NMI | Jerry Dr.Lionel | Mr.Timothy | Edward Bjorn Lowell
Hall Booher Fitzroy East| James Oswald Jonsson Dennis
Mullet
4 |59.01% 32.05% 83.49% 31.67% 12.45% 31.90% 11.92%
8 | 89.04% 72.49% 97.28% 72.05% 48.20% 72.32% 46.92%
12 | 97.47% 91.36% 99.55% 91.12% 77.13% 91.26% 75.99%
16 | 99.46% 97.64% 99.93% 97.54% 91.60% 97.60% 90.94%
20 | 99.89% 99.41% 99.99% 99.38% 97.27% 99.40% 96.97%
24 | 99.98% 99.86% 100.00% | 99.85% 99.18% 99.86% 99.07%
Haplo | R-M269 R-M269 R-M269 R-M269 R-Z156 R-M269 R-M269
Test | Y-DNA37 | Y-DNA67 | Y-DNA37 | Y-DNA37 Y-DNA67 | Y-DNA111 | Y-DNA111

Procentsiffrorna visar sannolikheten for nar min och matchningens anfader levde.

Gulmarkeringarna anger hur troligt det ar (>99%) att hitta anfadern inom angiven generation.

Den enda gemensamma anfadern som jag méjligen kan hitta ar via Dr. Lionel Fitzroy East da chansen,
eller vad man vill kalla det, & "bara” 16,5 % att han atefinnes efter generation 4 och 3 % efter
generation 8

Den enda information som ar ldmnad om honom &r att han tillhér Western Atlantic Modal Haplotype
(WAMH pga de 12 forsta markorerna ar unika.

5—' -? E 3 5 5 -? E 3 5 5 E Mina DNA-markarer avviker pa
5 5 5 ] ] 5 5 5 ] ] 5 5 Bt H A
- 5 3 1 3 3 3 3 3 3 3 3 3| DYS85Adarijaghar12ist. forill
9 9 g 2] g g 2 g 3 g 9 g8 O ar i
g 3|2 2188121813 /8|38 Qch f?r DYS38912 dar jag har 24
a b :|L 1| ist.for16.
4
R-M269 1z 232 |14 11 11 14 12 |12 12 13 13 1le
R-M262 13 24 14 10 11 14 12 12 12 13 13 16
R-M269 12 24 |14 11 11 14 12 |12 11 13 13 1le
R-M262 13 24 14 11 11 14 12 12 12 13 13 16
To be assigned the WAMH badge, Family Tree DNA
requires exact matching to one of these four haplotypes.
A genetic distance allowance is not used.
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8.2 Ancestral Origins, mina sléktingars ursprung per land.
Mina Y-DNA slaktingars ursprung over hela varlden. Y-DNA ’37-
Ancestral Origins Marker’ eller storre ar det som ar intressant. Har bara tagit med
England som jamforelse darfor att dar hade jag en traff liksom en i
Ungern! Har dven tagit med 12 och 25 markorer som jamforelse.

’Genetic-Distance-4’ betyder att i detta fall av testade 37 markorer ar 33 st exakt lika. Da 4 st ar olika
anger det att 4 mutationen intraffat dvs markérerna ar inte desamma pa fyra olika stallen. Ju fler
mutationer ju ldngre tid har det gatt sedan var gemensamme anfader levde. Om avstandet ar 0 s3 &r
vara testade markorer exakt lika och vi & ndrmare slakt med varandra men vi vet inte hur néra, det
beror pa vilken test som gors.

Pa 12 markorer finns exakta matchningar dvs vi ar mycket néra slaktingar med varandra med de har
ingen praktisk betydelse da dessa traffar ar kanske sa langt bort i tiden som 5-10 000 ar. 25-markér
nivan indikerar kanske 5000 &r bakat i tiden. P& 37-markor nivan ar kanske min och matchningens
gemensamme anfader bara ca 2000 ar bakat i tiden. P& 67-markér nivan runt 1000 ar. Pa 111-
markdrer borde man hamna inom 3-4 generationer. (kollas igen pga manga avvikande uppgifter).

SXud VNl 12 Marker

Country Match Total Country Total Percentage Comments
England 45 38024 0.1%
Sweden 0

GENETIC DISTANCE -1

England 646 38024 1.7%

Sweden 46 4730 1%

D a gV 05 Marker

Country Match Total Country Total Percentage Comments
Sweden 0

GENETIC DISTANCE -1

England 10 31852 <0.1%
Sweden 1 3639 <0.1%

GENETIC DISTANCE -2

England 86 31852 0.3%

Sweden 6 3639 0.2%

NS\ W W 37 Marker

Country Match Total Country Total Percentage Comments
England 1 28924 <0.1 %

Sweden 1 3539 <0.1 %

67 Marker 111 Marker

No Matches Found Not tested
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8.3 Haplotree & SNPs, din haplogrupp och startpunkt pa Y-DNA tridet.
Genom testet Y-DNA far man sin haplogrupp, min ar R-M269 som anger vilken start gren man tillhor pa det stora YDNA-tradet. For
M Haplotree & SNPs att komma vidare pa din startgren och folja ditt ursprung sa langt det gar pa tradet maste ytterligare tester goras. Det gar att gora
-y genom enskilda SNP’s eller ett paket SNP’s eller med BIGY (ca $600) fran FamilyTree DNA. BIGY klarar man inte av att tolka sjalv,

=4 hjalp behoévs fran annat féretag, www.yfull.com/, som kostar ($49).
Sa har ser det for f.n. ut for min del. Det enda jag gjort ar att f& min tillhérighet R-M269 bekraftad . Det finns en lista av SNP att bestalla ifran, men vilka véljer

Your Confirmed Haplogroup is R-M269 Search

Haplogroup R-M269 is the dominant lineage in all of Western Europe today. It is found in low frequencies in Turkey and the northern Fertile Crescent, while its highest frequencies are in Western
Europe.

R

Tested Positive Tested Negative Presumed Positive Test Available Presumed Negative est in Progress

¢+ R1b - M3438M269 Backbone SNP Pack

:tl Refine the geographic origins of your paternal
G line in 1 easy step! Learn more m
: Get 137 SNPs related to M343 for only $99.
(7]
+ M335 R-M335
PH155 More... R-PH155
L754 More... R-L754
+ VBE More... R-V88
F3867 R-F3867
FGC20980 More... R-FGC20980
+ L389 R-L389
+ P297 More... R-P297
I + M269 More... | R-M269 |
+ PF3252 R-PF3252
P53_3 R-P53_3
F2107 R-F2107
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8.3.1 YDNA-tradet

: ROOT (v-Chromosome "Adam’) Tradet, vinklat nagot har hamtats frén https://www.yfull.com/tree/ och &r

version “Haplogroup YTree v4.10 at 06 November 2016”.

Da antalet tester blir fler och fler sa hittar man varianter pa befintligt trad
som da uppdateras med de nya uppgifter tex det som var A’ &r nu ett antal
varianter pa 'A’.

Det som visas ar bara huvudstamsgrenarna pa ”trddet” som sedan kan
utvidgas till ett helt grenverk genom test av mutationerna. Min
haplogrupp R-M269 betyder att jag tillhér en av huvudgrenarna, ‘R’, och
sedan delgren, 'M269’, som ar koden for en mutation. Fler tester har jag nu
inte gjort annat an att fatt verifierat att jag tillhor grenen ‘M269’. For att
komma vidare maste jag bestdlla testen BIGY eller annan test. Med dessa
tester kan jag fa reda pa vilken gren under M269 som jag langst ut befinner
mig pa.

Detta har ingenting med min normala sldktforskning att gora.

Allt eftersom fler och fler testar sig uppstar fler nya grenar pa tradet.
Sé har kan det se ut:
V 4.10, 2016-11-06 V 5.01, 2017-01-12

| m | E!
| R*|

R-Y452 L ja-mad

il

R2

R2
Om jag tolkat all information ratt sa ligger M269 under grenen som heter
R1b och som definieras genom just mutationen M269.

(3
R N

For nagot ar sedan sag det ut sa har

Rev 1. Leif Nystrom 2016-12-07/21. Rev 3. 2017-02-06. 24(35)


https://www.yfull.com/tree/

DINIA T estming

8.4 Matches Maps, mina matchningar

Har ar kartan pa mina Y-DNA12, 25, 37 och 67 matchningar.

¢ Matches Maps

Visar bara kartorna runt Sverige. Klicka pa flaggan for att se var
p traffen finns. Det dr mindre matchningar som visas pa kartorna an vad

som finns under ‘Matches’.

Y-DNA12, 342 traffar, varav 9 i Sverige

{ Sverige
weden
Norge Suom
ay ' Flnlan
Eestl
Baltic Sea Estonia

North Sea

Y-DNA37, 2 traffar, varav 0 i Sverige
1iEngland, 1i Osterrike

Suomi /
Norge Finland
Norw?
Danmar@
United Denmark

Benapych

Ireland Belarus >

< Jagdom
) Polska
6

ire Deiitschland Poland

Ykpail
Ukrair

France

Espana
7 Spain
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Y-DNAZ25, 271 traffar, varav 4 i Sverige

Sverige
Sweden
N Suom
vo:r?:y leand
Baltic Sea

A
AV O

Y-DNAG67, 0 traffar

Eestl
Estonia

Sverige
Sweden
Norge Suom
Nom?ay Flnland
Eestl
Baftic Sea Estoma
Latw a

Danmark Q

Denmark

Lletuvaw)\\/7
-Lithuania-
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8.5 Migration Maps, min haplogrupps urspung fran Afrika.

Karta visar din haplogrupps ursprung och var den ar mest
¢+ Migration Maps forekommande idag.

3 Har visas mina slaktingars vag fran Afrika som startade for ca
60 000 ar sedan och som gav upphovet till min haplogrupp R1b, M269

& O Sy

@ 10000 ar

@

25 000 ar

(@ 60,000 ar

¢

R-M269 Rib

A B €D E F G H JKLMNOPQRST

vView: @ @ © @ @ @@@ OJOJOJOJOJOROYOYOXO

Om man fér musen over de fargade ringarna under 'View’ sa visas respektive haplogrupps forflyttning.
Om samma sak gors pa kartan sa far man aren. Klicka pa ringarna sa fas lite mer information om
respektive haplogrupp.

Klicka pa ‘Frequence map’ i 6vre vanstra hornet och sedan det lilla cirkeldiagrammet sa visas vilka
haplogrupper som finns i de olika omradena och hur stor del befolkningen som ingar i de
haplogrupper som diagrammet upptar. For musen éver diagrammet for att se %-satsen.

Pa nasta sida finns ett exempel for min haplogrupp R.
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8.5.1 Frekvenskartan, haplogrupp sammansattningen i Europa
Frekvenskartan dar man kan ta fram haplosammansattningen for tex Europa.

Klicka pa cirkeldiagrammet 6ver Europa sa visas detta
forstorat med olika haplogrupper till hoger.

Om musen fores oOver de fargade ytorna visas
haplogruppen samt hur stor del i Europa den upptar.

516,46%

R 45,43 % WL

Ba
[ N

Europe

8.6 SNP Map, testade mutationer

Om du gjort nagra SNP-tester, valj da max 6 st av dessa for se om det

+  SNP Map finns ndgra matchningar. Jag har inte gjort ndgon test.

xxxxxx

Untted States.

uuuuuuuuuu
Meskza

Google Kartdeta €2016 Amvindarilkor | Repprtera et kartfel
SelectA g j Choose ymit | Legend
Haplogroup SNP's No matches found for selected items...
Cluster Size |1, | (Hold Ctrl key or Command key to o)
select multiple)
Measure Cluster Size
in RZ2963 A
® Mies RZ2%4

R-Z29644
R.729645

R-Z29652

O Kilometers

8.7 Haplogroup Origins, visar ursprungsland for min haplogrupp

Visar haplogrupp ursprung per land for alla mina R-matches fran en av
* o Haplogroup Origins y-kromosomernas DNA STR tester.

Redovisar bara mina R-M269 som utfoll sa har.

a5

1 fran Norge (inga fran ovriga nordiska lander).

16 fran England, 3 fr. Irland, 3 fr. Scottland, 2 fr Wales, = 24 fran Brittiska 6arna.
3 fr. ltalien.

2 fr. vardera Holland och Polen.
1 fr. vardera Tyskland, Ryssland, Portugal och USA.
10 med okant ursrung fran Nord- och Mellan Amerika.
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8.8 Y-STR Results, alla mina markérers varde
Y-STR markoérerna ar en upprepad sekvens av byggstenarna AT G C
Y-STR Results som DNA koden innehaller. De flesta markdrerna har fatt namn som
i bérjar pa DSY foljt av ett nummer. Alla dessa bitar av DNA testas i alla
prover. Om vi tar markdren DSY393 upprepas bokstdverna AGAT 13 ganger i en foljd dvs DSY393 = 13.
Antalet upprepningar raknas pa alla testade markorer som ar fran testerna Y-DNA12, Y-DNA25, Y-
DNA37, Y-DNAG67 eller Y-DNA111.
Se bilaga 1 for alla markorerna. Mina Y-DNA67 markdrer
**  DYS19is also known as DYS394.
*** The Family Tree DNA and the Genographic Project report DYS389II differently.

& Y-DNA - Standard Y-STR Values (STR= Short Tandem Repeats)

PANEL 1(1-12)
Marker DYS393 DYS390 DYS19%* DYS391 DYS385 DYS426 DYS388 DYS439 DYS3891 DYS392 DYS38911***
Value 13 24 14 10 12-14 12 12 12 13 13 29
Marker DYS458 DYS459 DYS455 DYS454 DYS447 DYS437 DYS448 DYS449 DYS464
Value 17 9-10 1 1 25 15 19 29 15-15-17-17

Marker DYS460 Y-GATA-H4 YCAIl DYS456 DYS607 DYS576 DYS570 cby DYS442 DYS438
Value 10 10 19-23 15 16 18 17 35-38 12 12

Marker DYS531 DYS578 DYF39551 DYS590 DYS537 DYS641 DYS472 DYF40651 DYS511
Value 1" 9 15-16 8 10 11 8 10 10

Marker DYS425 DYS413 DYS557 DYS594 DYS436 DYS490 DYS534 DYS450 DYS444 DYS481 DYS520 DYS446
Value 12 23-25 16 10 12 12 15 8 12 23 20 15

PANEL 4 (61-67)

Marker DYS617 DYS568 DYSs487 DYS572 DYS640 DYS492 DYS565
Value 12 1" 13 1 n 12 1

8.9 Print Certificates, skriv ut olika certifikat

|| Print Certificates

—

&= Y-DNA - Printable Certificates

F

4T DA
Certificate — Y-DNA

= ’ Y-DNA STR Certificate (PDF) Y-DNA SNP Certificate (PDF) Y-DNA Migration Map (PDF)

Understanding Your Results (PDF)
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9. mtDNA test, den raka moderslinjen

Kan goras av bade méan och kvinnor och testet analyserar det mitokondrie-DNA som féljer med
dggcellen fran modern till barnet. Sdledes drvs mtDNA av bdde man och kvinnor men det ar bara
kvinnorna som for detta DNA vidare. Darfor har alla kvinnor samma mtDNA i den raka mddernelinjen
i flera 1000-tals generationer bakat i tiden. Mutationer intraffar bara ca vart 2000:de ar sa det ar inte
troligt att hitta ndra slaktingar.
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Fran: http://ssgg.se/lar-dig-dna/ Svenska Sallskapet fér Genetisk Genealogi

9.1 Vem skall testas forst?

Vem skall testas forst?

- du behover testa dig sjalv antingen du dr man eller kvinna.
- mamma, saknas mamma syster, kvinnlig kusin m.fl.

Vilka sldktingar kan man hitta/bekrafta
- levande slaktingar pa den raka médernelinjen tex syskon/halvsyskon
- kanske mdjligen hitta eller identifiera en okdnd moder
- verifiera din pappersforskning, tex av slaktskap i dldre skriftliga kallor
- tareda pa din gren pa mt-DNA-tradet, din haplogrupp
- kartlagga ditt, slaktens, raka modernelinjes forflyttning fran Afrikas ursprung.

Om du bestédller mt-DNA-testet, valj d@ mtFullSequence hos FamilyTreeDNA som ger fdljande
beskrivning pa vad det innehaller:

“Trace your maternal ancestry. Mitochondrial DNA (mtDNA) is passed down almost unchanged from
a mother to her children. That lets you trace your maternal ancestry using the world's largest mtDNA
database. Confirm links through mother’s direct line. Validate or disprove siblingship.” (sibling
=syskon).

9.2 mtDNA testen finns nu pa din webbsida hos FamilytreeDNA.

Vad gor jag nu? Logga in pa sidan sa ser du foljande. Min haplogrupp: HV-T16311C!
Jag har gjort testen mtFullSequence.

Har ar forst en kort besrivning pa vad som finns under respektive ruta.

MiDNA & Results Completed: 1/6/2017
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J * ' '
A . ! !
' p Haplogroup Origins Results || Print Certificates
3 a =

Rev 1. Leif Nystrom 2016-12-07/21. Rev 3. 2017-02-06. 29(35)



LDINIA I @sEmnine

Matches: Har finns alla dina mtDNA traffar for den bestéllda testen. Alltsa slaktingar
pa raka modernelinjen.
Ancestral Origins: De ar uppdelade pa hur manga som &r testade per land och hur manga av

dessa som har samma Haplogrupp som du sjalv.
Dessutom fas en siffra pa hur manga som testats (finns i Family Trees
databas) av formodligen hela landets befolkning.

Matches Maps: Héar kan du valja att se pa en karta var dina mtDNA HVR1, HVR2 eller Full
Sequense matchningar finns. Till vdnster finns en namnlista pa alla
traffarna.

Migration maps: En karta som ar din haplogrupps ursprung och var den ar mest
forekommande idag.

Haplogroup Origins: Visar haplogrupp information per land for dina mtDNA HVR1, HVR2 eller
Full Sequense matchningar. (HVR= Hyper Variable Region).

Results: Visar urspunget for den haplogrupp som du tillhor och fran vilken tid den
startade.

Print Certificates: Har kan du skriva ut nagra olika certifikat.

10. Tolkning av mitt mtDNA resultat fran mtFullSequence testen.
10.1 Matches (min egen testning anviands som mall)
Matches, traffar med gemensamt mtDNA, pa respektive moders-linje

(-%‘\._Matches ser ut sa har 2017-01-08 for mig sjalv och ar sorterad forst efter HVR1,
\\T‘{ HVR2, Coding Regions sedan efter HVR1, HVR2 och sist efter HVR1.

Alla traffarna ar slakt med min raka moderslinje via deras raka moderslinjer.
HVR1 Coding Regins betyder bara att vi bara ar slakt inom nagra tusen ar. For de andra nivaerna,
HVR1, HVR2 eller enbart HVR1 &r slaktforhallande 20 - 30 000 ar tillbaka i tiden.

Vid klickning pa huvudrubrikerna, Name etc, sa fas en sortering i omvand ordning.

Genetic Distance Name Most Distant Ancestor mtDNA Haplogroup Match Date
1 = E Stefana Radeva, 1911-1978, Cheshma, Bulgaria HV-T16311C! 1/6/12017
2 7 FMS FF HV-T16311C! 1/6/2017
2 Sibilla Elisabeth Anna Kraemer, Krefeld, Nov1840-A HV-T16311C! 1/6/2017
2 FMS FF HV-T16311C! 1/6/2017
2 FMS FF Eva Maria Schmidt,m. 23 January 1825 HV-T16311C! 1/6/12017
2 4 FMS FF Francisca Kilanowna, b. 1770s Posen, Poland HV-T16311C! 1/6/12017
2 =@ FMS FF HV-T16311C! 1/6/2017

HVR1, HVR2 - 211 MATCHES

Name Most Distant Ancestor mtDNA Haplogroup Match Date
=z FMS FF Franz Schmidt HV10 1/6/2017
= [@ HVR2 FF HV 1/6/2017
= @ HVR2 HV 1/6/2017
= @8 FMS FF rosa dominijanni HV-T16311C! 1/6/2017
= & FMS FF Panayotitsa Panagakos b. 18?7 and d. 1968 HV-T16311C! 1/6/2017
= @ HVR2 HV 1/6/2017
2 E FMS Andja Mihaljevic, geb. Vrdoljak HV11a 1/6/2017

HVR1 - 611 MATCHES

Name Most Distant Ancestor mtDNA Haplogroup Match Date
=3 HVR1 Antonia Chiella - late 1700's HY 1/6/2017
=25 FMs FF Abelone Andersdt Haukland 1743-1801 Buksnes NRL NO HY-T16311C! 1/6/2017
2 [@ HVRI Rogers HV 1/6/2017
= ® HVR2 FF Galtano Passamonte, b.? and d. ? HY 1/6/2017
=@ HVR1 Alexandar Todorovski HV 1/6/2017
= [@ HVR1 HV 1/6/2017

Genetik distans, mutationer som intraffat, ar som tidigare, ju lagre siffra ju narmre ar vi slakt, men
beroende pa vem som testat sig ar traffarna formodligen langt tillbaka i tiden.
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Det mest intressanta har ar val vilkken mtDNA haplogrupp som jag och min raka moderslinje tillhor
namligen HV-T16311C!. Utropstecknet 'V’ betyder att en mutation varit pd gang men atergatt, 'back
mutation’ och ar en Control Region mutation, HVR1.(se nedan).

Min haplogrupp ar kodad HV-T16311C!

10.2 Ancestral Origins, mina sldktingars ursprung per land.
De &r uppdelade pa hur manga som &r testade per land och hur
Ancestral Origins manga av dessa som har samma Haplogrupp som du sjélv. Dessutom
# fas en siffra pa hur manga som testats (finns i Family Trees databas)
av formodligen hela landets befolkning.
Jag visar bara de jag har i Sverige

HVR1 MATCHES

Country Match Total Country Total Percentage Comment
Sweden 4 4,968 0.1%

HVR1 AND HVR2 MATCHES

Country Match Total Country Total Percentage Comment
Sweden 2 3,976 <0.1%

HVR1, HVR2, AND CODING REGION MATCHES, det finns inga svenska traffar.

10.3 Matches Maps, mina matchningar.

Har kan du vélja att se pa en karta var dina mtDNA HVR1, HVR2 eller
Full Sequense matchningar finns. Till vanster finns en namnlista pa
alla traffarna. Har mina traffar i huvudsak Europa.

s+ Matches Maps

HVR1 HVR2 HVR1, HVR2, Full Sequence
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Rott har betyder en genetisk distans pa 0 dvs exakt match mellan min moderslinje och alla réda
matchningars moderlinje, men de har ingen praktisk betydelse de kanske ligger 25000 ar bakat i tiden.
Vitt ar jag, gult ar 2 mutationer mellan moderslinjerna och gront ar tre.

Vart mitokondriella DNA (mtDNA) finns i cirkelformade strangar utanfor
cellkdrnan. Strangen bestar bara av 16 569 baspar (vilket kan jamféras
med varje kromosom, som innehaller tio- till hundratals miljoner).
HyperVariable Region (HVR1 och 2) ar tva sma delar av strangen. HVR1
omfattar basparen nummer 16 024 till 16 569 och HVR 2 basparen 1 till
576. Coding Region omfattar 577-16023

ANM: Coding Region innehdller anlag, gener och av den anledningen dr
uppgifter om mutationer kdnslig (bér ej visas allmdnt), foér dessa
mutationer kan tdnkas innebdra t.ex. anlag fér ndgon drftlig sjukdom
(vissa ovanliga sadana féljer just mtDNA).

Coding Region
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10.4 Migration Maps, min haplogrupps urspung fran Afrika.
En karta som ar din haplogrupps ursprung och var den ar mest
§:~| Migration Maps forekommande idag (HV).
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Your haplogroup
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Om man for musen over de fargade ringarna under 'View’ sa visas respektive haplogrupps
forflyttning. Om samma sak gors pa kartan sa far man aren. Klicka pa ringarna sa fas lite mer
information om respektive haplogrupp.
Klicka pa 'Frequence map’ i 6vre vanstra hornet och sedan det lilla cirkeldiagrammet sa visas
vilka haplogrupper som finns i de olika omradena och hur stor del befolkningen som ingar i de

haplogrupper som diagrammet upptar. Fér musen éver diagrammet for att se %-satsen.
P3a nasta sida finns ett exempel for min mtDNA haplogrupp HV.

Rev 1. Leif Nystrom 2016-12-07/21. Rev 3. 2017-02-06. 32(35)



DINIA T estming

10.4.1 Frekvenskartan, haplogrupp sammansattningen i Europa.
Frekvenskartan dar man kan ta fram haplosammansattningen for tex Europa.

T S P % Haplogrupp HV-RO, HV, H och V ar mest
b e " frekvent i Europa. Efter sista istidens
tillbakadragande spreds namnda haplo-

grupper over Europa.

: b vt - 7 . Klicka pa cirkeldiagrammet 6ver Europa sa

N Vil a PSS visas detta forstorat med olika haplo-
? WKL et 5 " grupper till hoger.

H Om musen fores over de fargade ytorna

visas haplogruppen samt hur stor del i

H42,2% HY, Europa den upptar.

HV 2,53 % "
. J Min och min mors haplogrupp HV T16311C!

har som synes en lag andel i Europa.
K

1,16% N
B T HVfinns ocksé i mellan Ostern, 6,24 % och
. 0 i Syd-Asien, 2,5 %.

3,46%00 V

2,07%0 W

1,66% X

Storst andel, 8,03 har vi i Centralasien.

Europe

10.5 Haplogroup Origins, visar ursprungsland fér min haplogrupp.

Visar haplogrupp information per land for dina mtDNA HVR1,

ji§. Haplogroup Origins HVR2 och Coding Region Har visas bara ndgra utdrag fran min

- -

- haplogrupp HV-T16311C!
Haplogroup Country Comment Match Total
HV-T16311C! Germany - 16
HV-T16311C! Italy - 8
HV-T16311C! England - 8

HVR1 AND HVR2 MATCHES

Haplogroup Country Comment Match Total
HV-T16311C! Germany - 14
HV-T16311C! Italy

HV-T16311C! England - 4

HVR1, HVR2, AND CODING REGION MATCHES

GENETIC DISTANCE - 1

Haplogroup Country Comment Count
HV-T16311C! Bulgaria - 1
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10.6 Results, alla mutationerna och dess ursprung
Visar urspunget for den haplogrupp som du tillhér och fran
Results vilken tid den startade. Har ar vara mutationer redovisade
i som en bokstavs/sifferkombination. Tva olika varianter

redovisas, 'RSRS Value’ (Reconstructed Sapiens Reference Sequence) dvs en framraknad
DNA standard till alla mtDNA manniskor, urmodern och ‘rCRS Values’ (revised Cambridge
Reference Sequence) dvs en tidigare DNA standard. Numera anvands RSRS som ar fran 2012.
Extra mutationer ar pa moderlinjen fram till dig sjalv.
Missing mutationer ar sddana som har startat men atergatt till urspunget dvs ingen mutation
skedde.

RSRS Values rCRS Values

Extra Mutations 309.1C 308.2C 315.1C 522.1A 522.2C G4655A  T14386C C16519T

Missing Mutations

HVR1 DIFFERENCES FROM RSRS HVR2 DIFFERENCES FROM RSRS 'CODING REGION DIFFERENCES FROM RSRS

A16129G | T16187C | C16189T | T16223C | G16230A G73A C146T C152T C195T A247G A769G A825t A1018G | A2758G C2885T

T16278C | C16519T 309.1C 309.2C 315.1C 522.1A 522.2C T3594C | G4104A | T4312C | G4655A | G7146A

T7256C | A7521G | T8468C | T8655C G8701A

Detta ar mina mutationer, hur tolkar vi dessa?

Forst, om koden startar och slutar med en bokstav ar det
sa att i mutationen har forsta bokstaven bytts ut mot den
sista tex i A769G sa har A bytts till ett G.

C9540T [ G10398A | T10664C | A10688G | C10810T

C10873T | C10915T | A11719G | A11914G | T12705C

G13105A | G13276A | T13506C | T13650C | T14386C

T14766C

Ni kommer val ihdg att vart DNA bestar av de fyra byggbitarna AT G C. Sista bokstaven i alla
mutationerna ovan slutat pa AT G C men sa ar det inte alltid utan det kan sta en helt annan
bokstav dvs mutationen har inte fardigbildats. Man arver inte bara en mtDNA uppsattning
utan flera fran modern till barnet vilket kan betyda att vissa mtDNA inte har ndagon mutation
medan andra har det. Efter ett antal generationer har alla mtDNA en mutation.

Sista bokstav B D H K M N R S Vv W Y

Ersattnings alt. |C,G,T |AGT |ACT |GT |AC |AGCT |AG |CG |[ACG |[AT |CT

FamilyTree skriver sjalv sa har: “Following scientific standards, Family Tree DNA compares all
mtDNA results to the rCRS and provides you with your comparisons to the RSRS.”

RSRS Values rCRS Values

HVR1 DIFFERENCES FROM rCRS HVR2 DIFFERENCES FROM rCRS CODING REGION DIFFERENCES FROM rCRS

16311C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 750G 1438G 2706G 4655A 4769G

7028T 8860G 14386C 15326G

Revised Cambridge Reference Sequence

HVR1 REFERENCE SEQUENCE HVR2 REFERENCE SEQUENCE CR REFERENCE SEQUENCE

Show All Positions Show All Positions Show All Positions
Position CRS Your Result Position CRS Your Result Position CRS Your Result

16311 T C 263 A G 750
309.1 [o 1438

309.2 [o 2706

3151 C 4655

4769

7028

8860

Hur tolkar jag detta? Avvakta!!! 14386
15326

G

> 4 > N > 0 > > >
[2 I o TR 2 TR B T I 2 I ]
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10.6.1 mtDNA-tradet
Kan laddas ner ifran http://www.phylotree.org/tree/index.htm
Har ar senaste tradet, version 17, daterat 2016-02-28.

mt-MRCA

T
w] [w] [1s] [2] [t6] [1a] [3#] [m7] [m8] [m9] (o] [no| [a] i

incl. incl. incl. incl. incl. incl. incl. incl. incl. incl. incl. incl.
Q C E o} 1 w Y P HV ] F K
z S H T

v
Genom att klicka pa ‘RO’ kan man sedan i det stora tradet hitta min haplogrupp HVOe-
T16311C! som kommer via HV — HV0 — HVOa,b,c,d,e,f,g.

| T1s5c1

JQ703113 JQ704255
HVOb| C198T EF556192 MNA11932
HVoc Te413¢ JQ704143 EF471977
HV0d C15110A JNT94568 JQT702222
HV0e T10609C T15454C T16311C! JO705967  JX153089
HVOf| CT2T1 ASTORG JA705127 EF660968
HVO0g T4047C G15172A G16129Al JO704142  JX297182

Genom att klicka pa JQ705967 eller JX153089 kan man komma vidare.
Hur tolkar jag detta ? Avvaktal!!!l

10.7 Print Certificates, skriv ut olika certifikat.

Har finns nagra olika certifikat att skriva ut.

|| Print Certificates
=

== MtDNA - Printable Certificates

POO 223

|
| |
andia?!o- MIONA : \'r‘ﬁ’ :
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|55 = |
|z 2%, |
Esos =i Sish e n sl
mtDNA Certificate (PDF) mDNA Migration Map (PDF)
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