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Forord

Europas historia bestar av manga pusselbitar, och kan studeras
med hjilp av olika discipliner. Denna bok tar sin utgangspunkt
i analyser av DNA (arvsanlagen) fran bade Y-kromosomen
och mitokondrierna (mtDNA). Dessa gor det mojligt att se hur
ménniskor dr slakt pa fadernet respektive modernet, i
tidsperspektiv av tusentals till tiotusentals ar.

Denna bok utgor ett forsok att aterskapa en oversiktlig historia,
inte bara over hur méinniskan anlénde till Europa, utan ocksa
over folkens forflyttningar inom kontinenten och i dess
ndromrade (MellanGstern, vistra Sibirien och Centralasien).
Tiden som behandlas #r under och efter istiden. Aven om det
endast dr 1 undantagsfall som DNA-resultaten kan bekrifta
historiska folkvandringar, sa kan de — och det &r ju betydligt
intressantare, om man tinker efter — belysa myter och sédgner.
Dirmed kan man visa att dessa beréttelser ar historiska, vilket
flyttar gransen for forhistorien bakat i tiden. Det visar sig att
myterna ofta intriffat langre tillbaka i tiden dn vad de sjédlva
vill gora gédllande. Att sa sker kanske &r en generell regel i all
muntlig tradition.

I denna bok ldggs grunden for ett aterskapande av Europas
historia fran istid till nutid. De myter som forklaras dr dock
bara ett urval, och de som &r enklast att leda i bevis. Andra
myter kan bara forstas med ett tvérvetenskapligt angreppssitt.
Historien bestar namligen av manga parallella tradar. Det &r
naturhistorien, folkens arvsanlags historia, sprakens historia,
den politiska historien, krigshistorien, den materiella kulturens
historia, folkvandringarna, naturkatastroferna, religionerna...
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De dr sammanvévda; for att se helheten maste man kinna
delarna, och for att forsta delarna maste man kdnna helheten.

En sak som jag vill poéngtera dr dock att ménniskans
intellektuella formaga sékert inte fordndrats nimnvért inom
den tidsrymd detta handlar om. Det som far dldre tider att se
mera primitiva ut 1 det arkeologiska arkivet &r till inte ringa del
att foremal forsvinner med tiden. Dels forsvinner de darfor att
de multnar och rostar och vittrar bort. Dels blir det mer och
mer osannolikt att hitta ett foremal ju &ldre det &r, av
geologiska skal. Fran de dldsta tiderna &r det bara sten som
aterstar idag. Och sd guld, men det &r ju virdefullt sa det har
sikert ateranvints redan.

Vi kallar den tiden Stenaldern. De gamla grekerna kallade den
Guldéldern. Objektivt sett dr nog det senare bittre.
Guldtillgangen per capita var nog hogre da, sa guldet spelade
nog en storre roll 1 samhallet &n under de foljande tiderna. Med
undantag for var egen tid; guld &r ju en forutséttning for
mycket av den avancerade elektroniken, som kontaktmetall.
Under Guldaldern kinde de till guld, silver, koppar och bly.
Man kan gora mycket med de metallerna.

Vad jag vill komma till dr att ménniskans historia kan vara
langre dn vad vi 1 allménhet anar. Nar man kombinerar fakta
fran olika discipliner bor man dérfor tillata ganska mycket
flexibilitet i kronologin. Detta sagt, sa gar vi vél dver till
ménniskans DNA éntligt.

vi
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Inledning

Studiet av arvsanlagen

Den senaste kéllan till kunskap om ménniskans historia
kommer fran méinniskans gener, vara arvsanlag. De spelar
samma roll for det levande, som kéllkoden 1 ett datorprogram;
de gor inte jobbet, men de skapar de proteiner som gor jobbet.
De flesta arvsanlag finns i kromosomer som dr dubblerade, sa
att en kommer fran modern och en fran fadern. Dessutom
kombineras generna om. Men det finns tva uppsittningar
arvsanlag som inte kombineras om: Y-kromosomen (som
enbart mén har), och mitokondrie-DNA (som &rvs enbart fran
modern). Med dessas hjédlp kan man gora ett slakttrad for varje
kvinna, och tva for varje man (hans anfader och anmoder).

Mitokondrie-DNA (mtDNA) ér en liten ring pa endast 16571
baspar som finns inne i mitokondrierna, alltsa de organeller
inne i cellerna dér sjdlva energiomsittningen sker. De bildades,
far man vél anta, som foljd av en symbios mellan en encellig
organism och en bakterie for mer @n en miljard ar sedan.
Mitokondrierna kommer helt fran dggcellen, och dirfor drvs
mitokondrie-DNA p& médernet, fran mor till barn. Ar 2000
blev kartldggningen av hela sekvensen klar.

Aven om dessa bitar DNA gér i arv frin sliktled till sliktled
utan omkombinering, sa fordandras de dnda sa sakteliga pa
grund av mutationer. En del mutationer paverkar forstas

' Ingman, M., Kaessmann, H., Pdébo, S., & Gyllensten, U., 2000:
Mitochondrial genome variation and the origin of modern humans. Nature
408 (6813), 708-713.
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individens 6verlevnadsformaga. Darfor verkar det naturliga
urvalet pa dem, och deras frekvens Okas eller minskas i
enlighet med det. Andra mutationer dr ddremot neutrala ur
overlevnadssynpunkt. I mtDNA-molekylen anvinds framfor
allt tva hypervariabla regioner i den sa kallade D-slingan,
HVS1 och HVS2 (andra skrivsitt: HV1, HVR1, HVS-I).
Mutationer i dessa beréknas intréffa mellan 1 gang per 77 till 1
gang per 1136 generationer (medel: 1 per 235 generationer).
Det kan ocksa uttryckas som en mutation per baspar per 3,1
miljon ar. Eftersom det finns manga hundra baspar, och manga
ménniskor i en population, sa blir det manga mutationer dven
pé ganska kort tid. Siffrorna dr framtagna just genom att titta
pa ett antal ménniskor pa Island vars sléktskap &r kind, i flera
generationer, och i1 det materialet fanns 3 mutationer av 705
mojliga generationsskiften (Sigurdardottir e al. 2000)-.

En enskild ménniska tillhor en viss utvecklingslinje nir det
giller mtDNA (och, om det 4r en man, dven Y-kromosomen).
Om en grupp av ménniskor har samma sekvens i det avsnitt
som studerades kallas det en haplotyp. En grupp av haplotyper
som dr narliggande och formodas ha utvecklats fran samma
ursprung kallas en haplogrupp. De inordnas i sin tur i
overhaplogrupper, och sa vidare.

Det dr ju inte sékert att tva individer med samma haplotyp &r
pa samma linje, eftersom det dels kan forekomma mutationer
ocksa i de avsnitt som inte studerades, och dels kan samma
mutation ha uppkommit flera ganger. Sannolikheten for det
senare dr minimal om bara slumpen spelar in, men om

: Sigurdardéttir, S., Helgason, A., Gulcher, J.R., Stefansson, K., &
Donnelly, P., 2000: The Mutation Rate in the Human mtDNA Control
Region. American Journal of Human Genetics, 66: 1599-1609.
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mutationen har ett dverlevnadsvirde sd okar sannolikheten
betydligt.

Det finns olika typer av mutationer, med olika frekvens.
Dessutom dr mutationsfrekvensen enligt forskarrapporter olika
pa olika platser i arvsanlaget, och det forefaller som om vissa
mutationer kan gora nérliggande positioner instabila. Ndr man
borjar fordjupa sig 1 ménniskans sldktskap dr det litt att
glomma bort, att arvsanlaget inte finns till for att kunna studera
slaktskap, utan for att koda de proteiner som behovs for
individens grundldaggande livsfunktioner. Det betyder, att
segment ddr man observerar lag variation kanske inte
nodvéndigtvis har lagre mutationsfrekvens, utan de kanske
istdllet dr mera kritiska for individens Gverlevnadsformaga.

Med andra ord, ett grundantagande som man ofta gér nér man
studerar slidktskap med hjdlp av mutationer, &r att de
mutationer man tittar pa ar neutrala i forhallande till det
naturliga urvalet. Men ny forskning visar att en mutation som
kan vara neutral under vissa forhallanden, kan ha ett
overlevnadsvirde under andra forhallanden, till exempel ett
annat klimat. Tva folkgrupper som hade samma fordelning av
haplotyper fran borjan, men som har vistats i olika klimat
under en lidngre tid, kan dirfor nu ha olika frekvens av
haplotyperna.

Den moderna manniskan

Med ”den moderna ménniskan” avser jag inte den post-
industriellal 900-talsménniskan, utan Homo sapiens sapiens,
Cro Magnon, var art och ras helt enkelt. Som det nu ser ut, har
den moderna minniskan utvecklats i Afrika, fran en anmoder
som levde for ett par hundra tusen ar sedan. Denna anatomiskt
moderna ménniska (kallad Cro Magnon) kom till Europa under
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den senaste istiden, och ersatte da den tidigare minniskan, av
Neandertaltyp. Fortfarande pagar det dock forskning om det
var tva raser som blandades med varandra, eller om de
upptradde som tva arter i forhallande till varandra. Det dr
namligen inte nodviandigt att tva grupper ér sa genetiskt olika
att de inte kan fortplanta sig for att de ska lata bli — de kan
ocksa lata bli dirfor att de inte vill, diarfor att de inte dr
attraherade av varandra.

Fran Afrika spreds den moderna ménniskan till Mellanostern.
Dirifran tog hon sig vidare dels till Asien, dels till Europa.
Senare spreds en grupp fran Centralasien till bide Amerika och
Europa, och blev dominerande dverallt utom i Afrika och
Sydostasien. Till det senare omradet kom ménniskan tidigt,
och ittlingarna till de forsta invandrarna finns kvar 1 isolerade
delar av ovirlden. Minst tva invandringsvagor har nétt den
Australiska kontinenten och 6virlden norr darom foére den
europeiska invasionen, och formodligen kom den moderna
minniskan till Australien innan hon kom till Europa. Over
havet, vil att mérka. Vare sig det nu var i en ménniskogjord
farkost, eller flytande pa drivved som forts till sjoss av en
tyfon.

Med hjilp av mtDNA-analys har man kunnat visa att det finns
ett stort hopp mellan de europeiska neandertalarna, och de
samtida Cro Magnon-ménniskorna. De senare ligger didremot
helt inom den nutida variationen — tva individer fran sodra
Italien hade bada haplotyper som idag aterfinns i trakten, och
som dr mojliga anmdodrar till de flesta nutida européer (noll
respektive en mutation fran Cambridge Reference Sequence,
CRS, den vanligaste i Europa). I Afrika finns det idag
haplotyper som ligger mer &n ett dussin mutationer fran CRS,
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men europeiska neandertalare daremot ligger ungefir tva
dussin mutationer fran CRS.

Som exempel pa denna forskning kan nimnas Comas et al.
(1997), som jaimforde mtDNA hos 9 europeiska och
vistasiatiska populationer och kom fram till slutsatsen att det
var en gradvis och utdragen process att ersitta neandertalarna
med moderna ménniskor. De sista neandertalarna dog
formodligen ut da istiden gick mot sitt allra kallaste, for mellan
20 och 30 tusen ar sedan, medan de forsta moderna
ménniskorna kom till Europa for si sd dér 50 tusen ar sedan.
Arkeologiska vittnesbord placerar den forsta invandringen
nagra tiotusentals ar langre tillbaka i tiden. Det dr ju inte sikert
att nagra av deras mtDNA eller Y-kromosomlinjer overlevt, sa
uppgiften om mutationens alder ger bara en minimialder — och
dessutom med stor osidkerhet.

Nu skall man komma ihag, att 4ven om inte en enda
neandertal-mtDNA-linje eller dito Y-kromosom 6verlevt till
nutid, sa kunde @nda vissa andra gener ha tagits upp av den
moderna ménniskan, ifall de tva grupperna hade blandats.
Emellertid finns det inga skelettfynd som tyder pa en sadan
“felande lank”. Visst finns det en modern folktro som vill géra
gillande att det fortfarande finns "sndmén” (se till exempel
www.bigfootencounters.com), men det finns inga handfasta
bevis i form av kranier eller DNA-prov. Personligen tror jag
darfor att yetin har mera sliktskap med jéttar &n med
neandertalare. Som Hans Blix papekade betriffande ABC-
stridsmedel i Irak: Det &r svart att bevisa att det som inte

: Comas, D., Calafell, F., Mateu, E., Perez-Lezaum, A., Bosch,E., &
Bertranpetit, J., 1997: Mitochondrial DNA variation and the origin of the
Europeans. Human Genetics 99 (4): 443-449.
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existerar inte finns. Béttre da att basera sin
verklighetsuppfattning pa nagorlunda objektiv kunskap om
sadant som kan studeras, och acceptera att det finns olika typer
av vetande. Bland det mest objektiva dr méidnniskans DNA. Hur
man tolkar data &r mera subjektivt, sa det skjuter jag upp till
slutet av boken.
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Fylogeografiska studier

Det finns en hel del man kan anviinda DNA-data till, kring det
centrala temat att titta pa slaktskap. Men det finns ocksa
fallgropar, och det finns all anledning att komma ihdg den
gamla sanningen att det finns tre grader av 10gn: Logn,
forbannad 16gn, och statistik. Annorlunda uttryckt, man maste
hélla huvudet kallt och ha i atanke vad data egentligen
representerar, och vilka uttalade eller underforstadda
antaganden man gjort. Som den vetenskapliga litteraturen de
senaste 5 till 7 aren visar, sd gar det att komma fram till
diametralt motsatta slutsatser for ménniskans spridning, nér
man anvinder dessa data.

Man kan inte nog papeka vikten av att som forskare (vare sig
man 4r amator eller yrkesforskare) gora sig sjalv medveten om
sina egna undermedvetna antaganden. Oftast dr det dér, pa det
undermedvetna planet, som de grovsta felen uppstar.
(Egentligen borde en formell logisk analys vara en del av all
vetenskaplig slutledning, men det &r val att krdava for mycket
av inledande studier i ett nytt amnesomrade.)

Det mest grundliggande som man maste gora klart for sig &r
emellertid, att det finns olika typer av kunskap och
kunskapssokande. Ofta soker man det allmédnna fran det
specifika. Det dr da statistiken kommer in. Men det finns en
annan sorts kunskap, som kréiver att man behaller det specifika
1 fokus.

Lat mig visa med ett exempel. Méanniskornas historia i Europa
ar som ett pussel. Genetikerna har forsokt bringa ordning i
oredan genom att soka efter Principal Components,de
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"viktigaste komponenterna’. Vad man da vill astadkomma ar
att finna de bakomliggande faktorer som orsakat den
komplicerade bilden — till exempel invandring fran
Mellanostern. Det dr alltsa underforstatt att det finns nagra fa
faktorer som orsakat den komplicerade bilden. Men jamfor nu
med ett pussel. Principal component analysis ger oss
gradienten i farg fran topp till botten, och fran vinster till
hoger. Men placerar vi in pusselbitarna efter deras
genomsnittliga farg i forhallande till dessa gradienter, sa far vi
en nonsensbild som inte forestéller ndgonting. Slutsatsen blir
att man maste studera varje pusselbit for sig. Likadant &r det
med Europas historia. Orsaken dr att var kontinents historia
inte domineras av nagra fa faktorer, utan forefaller vara
summan av en stor mingd ungefér lika viktiga hindelser:
Folkvandringar, hdarnadstag, etnisk rensning, slavhandel,
kvinnorov...

Om man later bli att forsoka generalisera, sa kan man
konstatera att det gar att fa fram mycket information om
slaktskap med genernas hjélp. Mig veterligen &dr denna bok den
forsta gdng nagon tagit sig an att verkligen ga till botten med
Europas DNA, och inte ge upp infor den synbart slumpvisa
sammanblandningen av folken.

Resultaten uteblev inte. Den som ér otalig att direkt komma till
nyheterna kan hoppa till avsnittet "Hur néra slékt dr egentligen
samerna och skaningarna?”, efter att ha 6gnat igenom kartorna
over de olika haplotyperna. De andra far hir forst en
introduktion till studiet av arvsanlag, och en redogorelse for de
olika haplogruppernas utbredning.
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Slakttrad

Koden i DNA bestar av en sekvens av fyra sorters
heterocykliska kvidvebaser. Det kan darfor representeras av en
rad bokstidver, initialerna for dessa fyra basers namn, pa detta
satt: ACGGTCATAAG. For att minska datamédngden
presenterar man ofta bara de platser som &r variabla, och anger
deras ldge i sekvensen med ett nummer. Pa forsta raden anges
referenssekvensen (hir nedan CRS, Cambridge Reference
Sequence, referensen for mtDNA), och pa foljande rader de
prov man analyserat. En punkt (.) anger att den stimde med
referenssekvensen. Om den skiljde sig s sitter man ut basens
initial. Resultatet blir som 1 tabellen 1 Figur 2-1 (positionen
skrivs vertikalt; den forsta dr alltsa 16039):

1111111111

6666666666

0000000001

3566788990

9179912623

GACCCCTTTT CRS
Geveeennn Haplotyp 1

A...... C.. Haplotyp 2
.......... Haplotyp 3
..T.C.... Haplotyp 4
B Haplotyp 5

A...... CG. Haplotyp 6
e oG Haplotyp 7
ceesCuonnn Haplotyp 8
...... T... Haplotyp 9
......... A Haplotyp 10

Figur 2-1. En hypotetisk analys av mtDNA och det
resulterande sldkttrddet.



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

I detta pahittade exempel med 10 variabla platser, har 10
haplotyper identifierats. Haplotyp 3 dr identisk med CRS.
Haplotyperna 1, 5, samt 7 till 10 &r direkta dottrar till 3.
Haplotyperna 2 skiljer sig med tva mutationer fran CRS, och vi
vet inte vilken av mutationerna (16039G—> A eller 16092T->C)
som kom forst. Foregangaren till haplotyp 2 kan antingen
finnas kvar men inte vara antrédffad vid provtagningen, eller ha
dott ut. Haplotyp 4 ér en dotter till 5; och 6, slutligen, &r en
dotter till haplotyp 2.

En linje som stimmer med mutationen i typ 2 hinfor vi till
haplogrupp 2. Stimmer den dessutom med 6, sa hianfors den
till haplotyp 6. For att skilja samtliga i haplogrupp 2, fran dem
1 haplogrupp 2 som inte tillhor haplotyp 6, kallar man de forra
for 2, och de senare for 2* (med en asterisk efter). Eftersom
det kan finnas flera haplotyper under 2 férutom 6, sa &dr 2*
potentiellt flerfylig', medan 2 och 6 dr enfyliga. Pa samma sitt
ar 3* och 5* potentiellt flerfyliga (3* dr de som tillhor 3 men
inte nagon av de identifierade underklanerna).

Observera att haplogrupp 3 i exemplet inte nddvéandigtvis
representerar den mest ursprungliga DNA-sekvensen. Vilken
som helst av de identifierade typerna kan vara den mest
ursprungliga — och dven den icke identifierade typen mellan 2
och 3. For att fa reda pa vilken som dr mest ursprunglig har
man tillgripit tvd metoder: Att analysera DNA fran nutida
schimpanser, och att analysera DNA fran skelett av utdoda
ménniskor av neandertaltyp. Det har visat sig att &ven om CRS
ar den i Europa vanligaste sekvensen, sa &dr den langt ifran den
dldsta haplogruppen bland nutida ménniskor.

+ Av grekiska puAo [fylo], folkstam’

10



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

Detta illustrerar principen, men 1 verkligheten finns det ofta
tvetydighet om hur olika haplotyper ér slidkt. De slidkttrad som
presenteras dr darfor de statistiskt mest sannolika. Det &r
viktigt att ha det i dtanke, att &ven om det mesta nog &r ritt, sa
ar det ocksa troligt att det finns vissa fel — som kanske spelar
stor roll for en specifik tolkning. Alltsd, man fér inte ta detta
for en absolut sanning. Finns det starka motargument sa maste
man véga in dem.

Datering av slakttradet

Slakttradet i Figur 2-1 &r i stort sett stjarnformat runt 3. Nir sa
ar fallet kan man berikna statistik for hur ldnge sedan det var
som mutationen som ligger till grund for haplogrupp 3
intridffade. Haplogruppen som CRS hor hemma 1 kallas H, och
mutationen som bildade H har daterats till ca 26000 ar fore
nutid. Osédkerheten 1 dessa dateringar dr dock stor. Dels finns
en mojlighet till ett systematiskt fel, ifall man har berdknat
mutationsfrekvensen fel. Dels finns en stor statistisk osidkerhet,
eftersom formeln bygger pa att man har hittat samtliga
mutationer som har intréiffat efter att H bildades. Dérfor finns
naturligtvis en stor osdkerhet pa grund av att det trots allt &r sa
fa personer som har provtagits. Allt detta gor att felmarginalen
pa dateringarna ofta &r tiotals procent, och ibland 50% —
speciellt om sldkttradet inte dr stjirnformat.

Vad man daterar dr naturligtvis inte sjdlva mutationen, utan
tidpunkten fran vilken den haplotypen borjade differentieras
genom nya, éverlevande mutationer. Observera att om nagra
av dessa nya mutationer inte aterfinns i populationen sa blir
dateringen fel, aldern blir for 1ag. Det betyder, att om
befolkningen néstan dog ut, men sedan borjade oka i antal
igen, sa ger dateringen inte aldern pd mutationen utan pa denna
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flaskhals for populationen. Precis samma sak hinder nér en
liten grupp ménniskor isoleras och startar en ny population.

Om haplogruppen ocksa éterfinns i en annan folkgrupp, och
har en hogre édlder dir, sa kan man dra slutsatsen att det ror sig
antingen om en flaskhals eller om en ”grundareffekt”. Endast
genom att ta hjélp av andra discipliner kan man skilja mellan
de tva alternativen.

DNA-studier har visat att med stor sannolikhet uppstod den
moderna ménniskan i Afrika, och spreds ut ver virlden
genom Mellandstern for mellan 35 och 89 tusen ar sedan.
Direfter har dock kontakterna mellan Afrika soder om Sahara
och resten av vérlden varit ganska svaga. Av den anledningen
fokuseras detta kapitel pa utvecklingen i Eurasien.

Populationsstatistik

Den grundlidggande analys man kan gora ér att berdkna hur
manga procent av de provtagna individerna som har respektive
haplotyp. Man behdver inte ens gora nagot slakttrad for att
gora den statistiken. Provtar man till exempel 100 norrmén och
100 svenskar sa kan man se om norrmén och svenskar &r
samma population eller ej. Om de visar sig infe tillhdra samma
population, sa kan man emellertid inte direkt se hur nira eller
langt ifrdn varandra de ligger, om man inte har ett slakttrad.
Skillnaden kan ju vara pa kvistniva i slakttradet, men det kan
lika gérna vara olika stammar, dven om bara en mutation
skiljer. Vidare, en haplogrupp som man identifierat baserat pa
en del av DNA-sekvensen kan 1 verkligheten vara flerfylig,
alltsd sammansatt av grenar som ligger langt fran varandra pa
slikttriidet. Aven om de tvd populationerna forefaller vara lika
sa kan de @nda vara olika.

12
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En mera filosofisk fraga dr om det 6ver huvud taget &r
meningsfullt att tala om populationer. DNA érvs ju faktiskt pa
individniva. Det ir individerna som ir mer eller mindre slékt,
inte ’populationerna”. Enligt modernt synsitt dr det generna
sjdlva som &r utvecklingsldrans subjekt, sa att sdga. Det &r inte
arternas kamp om Overlevnad, utan genernas kamp om
Overlevnad. Vi dr bara vandrande genbirare — ville man vara
finurlig kunde man dérfor pasta att vi alla dr “gengéngare”.

Populationerna dr statistiska konstruktioner, och man kan tala
om att de dr “samma” med 95% sannolikhet, atskiljda med
95% sannolikhet, eller vad som helst ddremellan. Men
individerna &r ju aldrig ”samma”. Hur néra slakt maste
individerna vara for att de ska rdknas som “samma” 1
populationsstudien? Det dr naturligtvis en bedomningsfraga,
och det kan variera, fran att de skall tillh6ra samma haplogrupp
till samma haplotyp.

Man kan ocksa ange det genomsnittliga antalet mutationer som
skiljer, men dven det kan stota pa svarigheter. Om ett folk
bestér av en blandning av tva grenar som ligger langt ifran
varandra, sa blir ju den inre olikheten stor. Skulle ett annat folk
bestd av samma tva grenar i blandning, s kommer skillnaden
mellan folken att bli mindre 4n den inom folken. Detta dr en av
svarigheterna i Europa — ca 99% av variationen ligger inom
folken.

Nista steg dr naturligtvis att forsoka riakna ut hur och nér de
tva populationerna fick de likheter de uppvisar. Det édr det som
kallas “founder analysis” pa engelska, alltsa *grundaranalys’
ungefir, studiet av vilka som grundade en population.

13
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Grundaranalys

I denna analys forsoker man rikna ut hur stor andel av en viss
population som har tillf6rts utifran, varifran den tillférdes, och
ndr. Man behover slékttriad, dateringar och populationsstatistik
som underlag. Men det réicker inte.

Vad man forsoker gora dr ju att, utifran kunskaper om
gensammanséttningen i nutida populationer, for det forsta
forsoka uppskatta en forntida populations gensammanséttning,
och for det andra berékna hur ménga procent av den
populationen som tillférdes det som sedermera blev den nutida
populationen. Denna analys har gett upphov till manga
motsigelsefulla resultat, nir den har anvénts for att forsoka
uppskatta varifran européerna harstammar. Det vanligaste felet
dar att man tagit gensammansittningen i en nutida férment
ursprungspopulation som direkt representativ for den forntida
populationen.

Som exempel pé detta fel kan namnas att anta att jordbrukarna
som kom till Europa med den neolitiska revolutionen kom fran
Mellanostern, och kan representeras av de nutida innevanarna i
den regionen. Nagra har kommit fram till att de flesta av
Europas ménniskor hdrstammar fran den invandringen, efter
att ha jaimfort med befolkningen i Levanten (Libanon, Syrien,
Irak). Andra har kommit fram till att véldigt fa kom i den
vagen, efter jamforelse med beduinerna i den saudiska 6knen.
Bégge studierna gjorde felaktiga antaganden — den forsta
genom att bortse fran alla de invandringsvagor som gétt fran
Europa till Levanten 1 historisk tid, den andra genom att
Jjamfora med en nomadisk herdebefolkning som genetiskt sett
inte dr samma population som bdnderna i regionen.
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Att anvédnda dagens befolkning 1 Mellanostern som
narmevirde for den forntida for mer dn 8000 ar sedan, utan
nagon diskussion om senare forandringar, dr oklokt, och att det
har kommit 1 tryck 1 en vetenskaplig tidskrift gor inte saken
bittre. Det finns ju flera folk som har invandrat dit de senaste
5000 aren, en del med oként ursprung, andra med ként
europeiskt ursprung. Inte undra pa att man kom fram till att
Europas befolkning till ndstan 80% Overensstimmer med
Mellanosterns. Problemet ar alltsa att forskarna valde att testa
en modell for folkvandringar som inte &dr forenlig med
historiska fakta. Ddrmed saknar analysen bevisvirde. Men
detta far vil hanforas till kategorin ungdomssynder for
forskningsgrenen ifraga.

Senare har ett fullgott forskningsarbete gjorts, och problemen 1
de tidiga studierna pavisats. Aven flera av de forskare som
sjdlva gjort misstag har senare bidragit till att korrigera dem.
Detta dr ett utmirkt exempel pa manga saker, till exempel att
forskningen gér framat, att forskare striavar efter perfektion, att
man inte skall ta nagra resultat for de slutgiltiga, och att
konkurrensen &r sa knivskarp att forskare kan frestas att ta
genvigar for att snabbt fa ut resultaten dven om forskningen
inte riktigt &r mogen for det. Sens moral: Léas
forskningsresultat kritiskt. Tink! Ar det rimligt? Gjordes de
ritta antagandena? Artikelns borjan ér speciellt viktig att
luslédsa. Felen ligger kanske inte 1 de kemiska analyserna, utan
1 tillimpningen av resultaten inom félt dir genetikerna kanske
inte var specialister da de paborjade arbetet?

I det foljande skall vi aterkomma till sjédlva resultaten, och
dven diskutera hur fragestillningen bor formuleras.
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Kartlaggning

Nar man ldser vetenskapliga artiklar om “fylogeografi”, alltsa
studiet av folkstammarnas geografi, baserat pa genanalys,
stoter man i huvudsak pa kartor av tre typer: Sddana som visar
var proverna tagits (med punkter eller polygoner for att ange
en lokaliserad respektive utspridd provtagning), sadana som
visar populationsstatistik med hjilp av cirkeldiagram ovanpa
en karta, samt kartor med pilar som visar antagna
folkvandringar. Endast ndgon enstaka studie har redovisat
tematiska kartor over haplogruppernas fordelning.

Cirkeldiagrammen ger en hyfsad bild av respektive folks
genfordelning, men det &r inte mojligt att visuellt fa en god
overblick over en viss haplogrupps utbredning. For att fa
denna Overblick presenteras hér nedan tematiska kartor, med
en karta for varje haplogrupp, for varje forgrening pa
slakttriadet (i man av tillgang till data). Kartorna redovisas sida
vid sida pa planscher (Plansch 2-1 och 2-2), och dessutom
finns manga av dem som figurer i texten i samband med att de
diskuteras.

Sjalva DNA-data finns deponerade pa databaser atkomliga via
Internet. Det som ofta inte finns dr uppgifter om provets
ursprung — for att fa det maste man ga till kéllan, den artikel
dér undersokningen presenterades. Tyvirr varierar metadata
(data om data) fran undersokning till undersokning. Oftast
anges landet, ibland folkgruppen (stammen), ibland spraket,
ibland vilken del av landet personen kom ifran. Graden av
geografisk ortbestamning varierar alltsa kraftigt, men
gemensamt &r att ett antal prov tagits fran samma population.
Det beror givetvis pa att man anvinder den statistiska
metoden: Identifiera en population och gor ett urval fran den.
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I denna metod utgar man fran en definition av populationer, for
att sedan kontrollera om man hade ritt i att de var distinkta.
”Som man fragar far man svar”, heter det. Vore det inte
mojligt, undrar védn av geografi, att istillet forutsdttningslost
soka efter populationerna bland radata? Det vill sidga
koordinatsitta de personer som provtagits (inte alltfor exakt, av
hénsyn till den personliga integriteten), och sedan analysera
data pa olika sitt for att hitta grianser och andra strukturer i
befolkningsfordelningen? Naturligtvis vore denna
geostatistiska metod ett intressant alternativ, och man far vil
hoppas att genetikerna tar hjilp av geostatistik och inte bara
statistik 1 framtida studier.

Pa manga platser dr forstas den rumsliga fordelningen av
folkgrupper uppenbar, och fragan dr bara hur de olika
grupperna ér slékt, och med vilka. Men pa andra platser, som i
Skandinavien, dr istéllet fragan i vilken man det finns genetisk
variation som motsvarar de skillnader i dialekt och andra
karaktédrer som landsbygdsbefolkningen sjélv ofta dr medveten
om. I Sverige, Norge, Danmark och Finland skulle ett
finmaskigt nit av provtagning av folk ute i bygderna sikert
vara den metod som skulle ha storst mojlighet att ge ett
meningsfullt resultat. Som vi skall se i det foljande kan det
mycket vil finnas strukturer i data som dolts av den statistiska
metoden, med dess definition av population som liktydigt med
invanarna i Sverige. Om man istéllet jimforde hérad for harad
skulle resultatet sidkerligen bli ett annat, men varfor anvinda
sadana indelningar 6ver huvud taget? Varfor inte anvianda de
geografiska koordinaterna direkt, som i geostatistiken? Kanske
en metod som Kriging kan vara ldmplig?

Vid forfattandet av denna bok var 6nskemalet att prova att
anvinda Kriging pa genetiska data, men dessvirre var det inte
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mojligt att fa tag i anvédndbara data. Den kartlaggning som har
gjorts har darfor mast baseras pa data per land eller region. |
slutet av boken skisserar jag dnda hur Kriging skulle kunna
anvindas i framtida studier

: Kriging har anvints i en studie, men di med populationsdata som radata,
alltsa ”Sverige 12%, Danmark 14%” till exempel; vad jag foreslar dr istéllet
att anvinda de enskilda proven, individerna, som radata.
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Y-kromosomen

Vi ska forst se pa ménnens forhistoria, sedan pa kvinnornas.
Det beror inte pa nagon konsdiskriminering, utan pa att Y-
kromosomen muterar langsammare dn mtDNA, och darfor
berittar om utvecklingen 1 ett langre tidsperspektiv dn den
senare. Och kanske med mindre ambivalens, eftersom det visar
sig att mtDNA ofta har muterat flera gdnger pa samma plats i
sekvensen, varfor sldkttradets utseende dr mera osikert.
Dessutom maste man ha i atanke att de tva DNA-sekvenserna
inte nddviéndigtvis berittar samma historia — man kan inte uzgd
ifran att ménnens och kvinnornas historia dr sammanfallande,
utan man maste leda i bevis att médn och kvinnor har spritt sig
pa samma sitt ifall man vill anvidnda det i ett senare skede av
argumentationen. Utgangspunkten maste vara att de tva
typerna av DNA mycket vél kan ha spritt sig pa delvis olika
sitt och olika végar, vid olika tidpunkter — inom vissa ramar
och grénser.

Som exempel pa detta kan ndmnas att befolkningen i Belém i
Brasilien idag till 59% ér &ttlingar till indiankvinnor, men
samtidigt dr de till mindre dn 5% éttlingar till indianmén. Detta
verkar for ovrigt bekréfta studier som kommit fram till att
kvinnor fran laga socialgrupper, och mén fran hoga
socialgrupper, har storst chanser att fora sléktet vidare.
Liknande sociala och kulturella faktorer maste oundvikligen
végas in vid tolkningen av resultaten.
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Slakttrad

Ett slakttrdd for Y-kromosomen publicerades i februari 2002
av The Y Chromosome Consortium (2002):, hidanefter
forkortat YCC. Forutom att ange ett enhetligt system jimfors
det nya systemet med 7 tidigare publicerade, ofullstindiga eller
tvetydiga system. Grunddragen i slékttradet visas i Figur 2-2,
och hela diagrammet i Figur 2-3.

Figur 2-2. Grunddragen, samt vissa for Europa speciellt
relevanta grenar, i Y-kromosomens sldkttrdd. Siffrorna anger

« The Y Chromosome Consortium, 2002: A Nomenclature System for the
Tree of Human Y-Chromosomal Binary Haplogroups. Genome, 12(2): 339-
348. (Artikeln kan lédsas on-line pa
http://www.genome.org/cgi/content/full/12/2/339)
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berdknad tidpunkt for mutationen — eller rdttare, for den
begynnande expansionen av den foljande haplogruppen.
Utbredningen av de flesta av dessa haplogrupper i Eurasien
redovisas i kartform pa Plansch 2-1. Data dr kompilerade fran
flera av de i texten citerade artiklarna.

Haplogrupp Y inkluderar samtliga kénda linjer. F dr en
overgrupp som inkluderar flera stora haplogrupper, samt
overgruppen K, som i sin tur inkluderar flera stora
haplogrupper samt dvergruppen P. Storst inom P &r R, som
dominerar vistra Eurasien, samt Q3 som endast finns bland
Amerikas indianer. N3 har hog frekvens hos samer (forr:
lappar) och andra finsk-ugriska folk. R1b 4r dominerande i
Visteuropa, och R1al i Osteuropa; den senare har associerats
till indoeuropéernas utbredning och Ukrainas kurgan-kultur. I
dominerar i Skandinavien och 4r dven vanlig 1 Tyskland,
medan E, G, H, J och L hor hemma i omradet Mellandstern —
Kaukasus — Indien. C hor till Sibirien, D till Tibet, M till
Oceanien och O till Kina. Detta 4r naturligtvis en forenkling,
men den ger en forsta grov kartbild.
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Figur 2-3. Sldkttrdd och nomenklatur for ménniskans Y-
kromosom enligt YCC (2002 ). Huvudhaplogrupperna anges
med kapitdler. De roda koderna vid forgreningarna avser
mutationer (t.ex. M9). De sju kolumnerna ldngst till hoger
visar hur systemet hdnger ithop med tidigare system.
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Tematiska kartor

I en serie kartor 6ver Eurasien (Plansch 2-1) aterges
frekvensen av respektive haplogrupp. Fordelen med denna
kartlaggningsmetod dr att man snabbt far en 6verblick Gver en
haplogrupps utbredning. Forutsittningen for att det skall vara
meningsfullt dr givetvis att varje karta endast aterger en enda
enfylig haplogrupp. Det vill sdga, R dr meningsfullt eftersom
det visar “en slikt”, medan en karta 6ver R* visar en del av
samma sldkt, med vissa delar uteslutna — med andra ord, det dr
ett oként antal sldkter som samredovisas pa en karta.

Med tanke pa detta summerades haplogruppdata ihop, sa att sa
manga enfyliga haplogrupper som mgjligt skapades. Dessa
redovisades sedan pa en karta 6ver Eurasien. Framstéllningen
av kartan bestdr av tva huvudsteg: Att skapa tabellen med
haplogruppdata (denna tabell kallas attributdata i GIS-
sammanhang — dér GIS stér for geografiska
informationssystem), samt att avgrinsa de geografiska
omraden (sa kallade polygoner) som respektive post i
attributdatatabellen skall kopplas till.

Visserligen kom den moderna ménniskan fran Afrika enligt sa
gott som samstammiga forskningsresultat, men dnda redovisas
inte Afrika pa dessa kartor. Anledningen &r dels praktisk (brist
pa data), dels att Afrika soder om Sahara och Eurasien &r
relativt isolerade fran varandra, jaimfort med Eurasien
inbordes. Det ér just folkrorelserna inom Eurasien som 4r
temat.

Attributdata

Data hamtades fran foljande fem studier:
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Helgason et al. (2000)": Svenskar, norrman, danskar, tyskar,
islanningar, britter, irlAndare, skottar, ryssar, italienare, greker.
Indelningen i haplogrupper ar tyvarr ganska grov, och antalet
provtagna personer varierar kraftigt, mellan 12 danskar och
332 italienare, med 106 som medeltal (110 svenskar deltog).
Den storsta nackdelen med det anvanda systemet for
haplogrupper (o i YCC; se Figur 2-3) var att det inte skiljde
mellan G och |, och ddrmed inte kunde skilja mellan neolitiska
invandrare till Europa, och Europas aldre
ursprungsbefolkning. Man kan heller inte plocka ut vare sig R,
R1, R1a, eller R1b.

Karafet et al. (2001)%: Analyserade tjugofyra folkslag fran Ost-
och Centralasien, plus att han-kineser (*akta” kineser) delats
upp i en nordlig och en sydlig grupp. Mellan 13 och 147
personer analyserades, i medeltal 55. De anvande
klassifikationssystem & enligt YCC. Ingen information om
haplogrupp G, H, | eller R1a1.

Qamar et al. (2002)°: Undersokte tolv folkslag fran Pakistan
och den av Pakistan ockuperade delen av Kashmir. Antalet

" Helgason, A., Sigurdardoéttir, S., Nicholson, J., Sykes, B., Emmeline W.
Hill, E.W., Bradley, D.G., Bosnes, V., Gulcher, J.R., Ward, R., &
Stefansson, K., 2000: Estimating Scandinavian and Gaelic Ancestry in the
male Settlers of Iceland. American Journal of Human Genetics, 67(3): 697-
717. (URL:
http://www.journals.uchicago.edu/AJHG/journal/issues/v67n3/001900/001
900.html)

* Karafet, T., Xu, L., Du, R., Wang, W, Feng, S., Wells, R.S., Redd, A.J.,
Zegura, S.L., & Hammer, M.F., 2001: Paternal Population History of East
Asia: Sources, Patterns, and Microevolutionary Processes. American
Journal of Human Genetics, 69(3): 615-628. (URL:
http://www.journals.uchicago.edu/AJHG/journal/issues/v69n3/013052/013
052 .html)

> Qamar, R., Ayub, Q., Mohyuddin, A., Helgason, A., Mazhar, K.,
Mansoor, A., Zerjal, T., Tyler-Smith, C., & Mehdi, S.Q., 2002: Y-
Chromosomal DNA Variation in Pakistan. American Journal of Human
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individer som analyserades per folk varierade mellan 12 och
122, i medeltal 60. Liksom Helgason et al. (2000) anvande de
system o for klassificeringen.

Semino et al. (2000)'%: Analyserade tjugofem grupper fran
kontinentala Europa och Mellandstern, ibland per land, men
ofta fran en del av ett land (Baskien, Sardinien, Udmurt).
Mellan 16 och 77 personer per grupp, i genomsnitt 40.
Klassificerade i system &. Systemet ger varden for G, H, |, R1
och R1a1, men inte for R, R1a eller R1b.

Wells et al. (2001)"": Dessa analyserade 49 grupper fran
Eurasien; fran Orkneyo6arna i vaster till Korea i Oster, fran
Norra Ishavet i norr till Indiens sydspets i soder. Fokus lag pa
Centralasien, och syftet var att ta reda pa hur centralasiaterna
var beslaktade med omkringboende folk. Darfér har vissa folk
delats upp i regioner, anda upp till 7 geografiska enheter for
uzbekerna i Uzbekistan. Pa andra platser med en multietnisk
befolkning, till exempel Samarkand, finns flera populationer

Genetics, 70(5): 1107-1124. (URL
http://www.journals.uchicago.edu/AJHG/journal/contents/v70n5 .html)

» Semino, O., Passarino, G., Oefner, P.J., Lin, A.A., Arbuzova, S.,
Beckman, L.E., de Benedictis, G., Francalacci, P., Kouvatsi, A.,
Limborska, S., Marcikiee, M., Mika, A., Mika, B., Primorac, D.,
Santachiara-Benerecetti, A.S., Cavalli-Sforza, L.L., Underhill, P.A.,
2000: The Genetic Legacy of Paleolithic Homo sapiens sapiens in
Extant Europeans: A'Y Chromosome Perspective. Science, 290:
1155-1159. (URL: http://www.sciencemag.org)

" Wells, R.S., Yuldasheva, N., Ruzibakiev, R., Underhill, P.A., Evseeva, I.,
Blue-Smith, J., Jin, L., Su, B., Pitchappan, R., Shanmugalakshmi, S.,
Balakrishnan, K., Read, M., Pearson, N.M., Zerjal, T., Webster, M. T,
Zholoshvili, I., Jamarjashvili, E., Gambarov, S., Nikbin, B., Dostiev, A.,
Aknazarov, O., Zalloua, P., Tsoy, 1., Kitaecv, M., Mirrakhimov, M.,
Chariev, A., & Bodmer, W.F., 2001: The Eurasian Heartland: A continental
perspective on Y-Chromosome diversity. Proceedings of the National
Academy of Sciences, USA, 98(18): 10244-10249. (URL
http://www.pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.171305098)
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frdn samma plats. | vissa av dessa fall har den utlandska
befolkningen strukits fran kartdatabasen, i andra fall har den
fatt en liten cirkel eller liknande for att resultatet skall kunna
synliggoras. Totalt delade forfattarna in proven i 49 grupper,
med mellan 12 och 129 personer per grupp, i genomsnitt 40.
Indelningen i haplogrupper gjordes inte med nagot av de
system som beaktades av YCC, utan genom att ange
mutationen (t.ex. "M96”). | de flesta fall kunde denna mutation
identifieras pa slakttradet, och haplogruppen klassificeras i
samma system som de 6vriga. Liksom i de andra fallen kunde
inte vissa haplogrupper sarskiljas, till exempel G, J, R och
R1a.

Samtliga data sammanstélldes i en tabell med procenttal, med
klassificering enligt YCC (jimfor Figur 2-3). I de fall
(Mongoliet, Korea, Tyskland, Storbritannien) da data fanns
fran tva studier, valdes den studie som hade storst statistiskt
urval, utom for de haplogrupper som bara hade identifierats i
den andra studien. Det uppstod naturligtvis luckor i tabellen
for manga kombinationer av plats och haplogrupp.

Nyckelkarta

Utgangspunkten var en vektorkarta 6ver virldens lander (en
generalisering av WDB II). Data som hidnforde sig till hela
lander kopplades helt enkelt till dessa i det geografiska
informationssystemet (GIS). Lander varifran det fanns flera
urval delades upp, och data kopplades till respektive del. Om
dessa detaljerade data inte tickte hela landytan, och det fanns
andra data som representerade landet som helhet, sa anvindes
dessa senare data for restytan.

I de fall da urvalet representerade ett folk och inte en
namngiven geografisk region, blev det nodvéndigt att soka
finna en karta over detta folks utbredning (inom det land det
gillde; vissa folk finns ju i flera ldnder, men i data var det
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alltid angivet inom vilket land folket provtagits). I de flesta
fallen hade folket sitt eget sprak, och kunde darfor dterfinnas i
en databas 6ver all vérldens sprak (URL:

http://www ethnologue.com/; den listar de 6800 huvudspraken
samt 41000 alternativa namn och dialekter).

I nagra fall, exemplifierat av hui i Kina, rorde det sig om en
minoritet av annan etnisk bakgrund som dock talade
majoritetsfolkets sprak. I dessa fall &r det séllan fraga om en
territoriell minoritet (stamfolk™), utan om en etnisk minoritet
som dr mer eller mindre uppblandad med
majoritetsbefolkningen. De lokaliserades sa gott mojligt med
hjélp av sokningar pa Internet, och placerades pa kartan genom
att omradet dér de fanns delades rumsligt med en slumpvis
avgransning mellan de olika folk som delar pa omradet. Till
exempel dr uigurerna kopplade till provinsen Xinjiang i
vistligaste Kina, och hui till en del av Kina omedelbart dster
om dem, trots att det numera dven bor han-kineser i hela det
omradet.

Figur 2-4 visar polygonernas ldge och vilket folk de
representerar. Observera att en cirkel har lagts till vister om
Orkney for att gora det mojligt att se fiargen pa den 6gruppen.
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Figur 2-4. Nyckelkarta for Y-kromosomdata (gdiller dven
Plansch 2-1). Eftersom data dr tagna fran flera olika studier,
dar det lite varierande vad de representerar. Vissa
representerar ett slumpvis urval frdn ett land, men de flesta av
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proven representerar ett folk. Mdnga av dessa har ett eget
territorium, men inte alla — i det senare fallet dr denna karta
nodvindig som nyckel for att se vilken polygon som har
kopplats till vilket folk. Ortografisk projektion med centrum
45° N, 60° O.

De fylogeografiska kartorna dver haplogruppernas fordelning i
Eurasien redovisas pa Plansch 2-1. Den forsta raden visar
haplogrupperna A, C, D, E och F. Tillsammans med B (som
forefaller saknas 1 Eurasien) representerar de samtliga
haplogrupper. A och B ir afrikanska haplogrupper, dven om
det inte framgar av kartorna.

Kommentarer till utbredningskartorna

Haplogrupp C forekommer i ansenlig mangd hos Sibiriens
jakuter, samt hos kazakerna och mongolerna. Pa 6n Sakhalin
Oster om Sibirien och norr om Japan finns ett litet folk,
Orogen, som hade 91% haplogrupp C i provet. Med tanke pa
hur nara slakttradets stam C ligger, kan man gissa att det
handlar om en mycket gammal invandring, fran langt fére
istidens maximum. Sa hur klarade de istiden i Sibirien?
Eftersom frekvensen ar hégst pa Sakhalin kan man
hypotetisera att de levde i isolation i ett refugium pa den
kusten, norr om Korea, och darifran spred sig vasterut da
klimatet forbattrades igen. Saledes hade sibiriska evenker
68%, buryater 60%, mongoler 52% - 59%, och kazaker 40% -
66% beroende pa studie. Samtliga dessa talar altaiska sprak.
Altaierna daremot hade bara 24% — istallet hade de en for
Asien hog frekvens av R1a (se nedan). Och uigurerna hade
inte mer an 7% haplogrupp C, trots att de ocksa talar altaiska
sprak. Dar de ligger pa sidenvagen i vastligaste Kina ar de en
blandning av ett flertal folk, men den dominerande
haplogruppen ar den europeiska R1. Tills for bara ett
artusende sedan talades det dar ett indoeuropeiskt sprak,
men sa tog ett turkiskt folk och sprak dverhanden.
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Haplogrupp D har hégst varden i Tibet, men har ocksa spritts
till angransande omraden i mindre man. Den ligger pa samma
gren som foljande grupp.

Haplogrupp E har synbarligen sitt centrum i Mellandstern, i
Levanten. Hogst frekvens uppvisar Libanon (29% och 32%
hos Semino respektive Wells), men samma storleksordning
forekommer i Grekland (24% hos Semino, 33% hos
Helgason'?). Aningen lagre frekvens forekommer i norra och
centrala Iran (21% - 25%) och i Albanien (21%). Turkiet
uppvisar 13%, Sardinien 12%, och Andalusien 10%, medan
resten av kontinentala Europa varierar mellan sadar 2% och
8%. Detta ar uppenbart en haplogrupp som kommit till Europa
efter istiden, fran Mellandstern. Den kan ha kommit dels med
den neolitiska revolutionen, dels med handel (fenicierna
bodde som bekant i dagens Libanon), dels med de muslimer
som ockuperade delar av Spanien under nastan tusen ar.

Haplogrupp F har frekvenser pa langt éver 50% hos de flesta
provtagna folk i Eurasien. Enda undantaget ar de dar C eller
D dominerar (altaiska respektive tibetanska folk). Det betyder
att F dominerar 6ver hela Europa och éver ungeféar halva
Asien till ytan raknat. Raknat i folkmangd ar dock F totalt
dominerande aven i Asien. Den kartbild vi ser for F ar
resultatet av manga tiotusentals ar av befolkningsutveckling,
med expansion ¢ver stora omraden. Hur denna expansion
gatt till gar inte att sdga utan mera detaljerade analyser. Som
ett forsta steg gar vi darfor in och tittar pa undergrupperna till
F, vilka aterfinns i nasta rad av planschen.

Haplogrupp G kan bara identifieras i en av de namnda
studierna, och i den har G hégst frekvens i Georgien med
30%. Darnast foljer Sardinien med 14%, centrala norra Italien
med 10%, Katalonien och Kalabrien bada med 8%, samt
Turkiet med 7%. Inga data fanns fran Iran, men a andra sidan
fanns dar uppgifter for H, | och J2, forutom F och K. Det

= Visserligen for haplogruppen DE, men D forekommer ju inte annars i
Europa sa det kan nog med stor sannolikhet foras helt till E.
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betyder att frekvensen av G + J1 (samt J*) kan beraknas, och
den visar sig vara kring 40%. Nu finns formodligen J1 i Iran,
men man kan anda gissa att andelen G ar avsevard ocksa.
Andelen i Grekland lag, under 3%. Semino et al. (2000)
tolkade G (jamte E, F1 och J) som indikatorer pa invandring
fran Mellandstern under neolitikum.

Haplogrupp H har hogst frekvens hos yadhava (ett dravidiskt
folk) i sddra Indien, 19%. Darnast foljer de andra tva
sydindiska folken (ett av vilka ar nyliga indoeuropeiska
invandrare), och darefter romani (forr: zigenare) i Uzbekistan
och tadzjiker i Dusjanbe i Tadzjikistan; bagge de senare har
13% H. Daremot hade tadzjikerna i Khoiant 0% H. Man kan
gissa att haplogruppen kommer fran Indien eller Sydostasien
(fran det senare omradet fanns inga data).

Haplogrupp | uppvisar hogst frekvens hos kroaterna, 45%, tatt
félida av samerna (forr: lappar) med 42% enligt samma studie
(Semino et al. 2000). Tyskland och Sardinien lag bada kring
38%, medan Kalabrien hade exakt 0%. Samernas
sprakfrander udmurterna (forr: votjaker) och marierna (forr:
tjeremisser), som bor kring Volgakroken, hade endast 7%
respektive 4%. Fran Skandinavien fanns inga data, men ater
om detta senare.

Haplogrupp J fanns endast redovisat fran undersékningar i
Asien. Darfor presenteras istallet J2 pa Plansch 2-1, for att fa
lite europeiska data. Den i sarklass hogsta frekvensen
aterfanns hos det sydkaukasiska folket kazbegi i norra
Georgien, vilka uppvisade 72% J2. Grannfolket svaneterna
hade 0%. Nast hogst var istéllet azererna i Azerbajdzjan med
48%, och folk i Turkiet med 40%. Aven i Libanon var talen
héga, kring 30%, liksom i Tadzjikistan. Detta placerar J i
ungefar samma del av varlden som haplogrupp G.

Haplogrupp K, slutligen, ar den i sarklass storsta
undergruppen till F. Férdelningen av K i Eurasien uppvisar
flera lokala centra, vars tillblivelse kan bero pa flera faktorer.
Dessa centra — som de framgar av de tillgangliga data — ar
Kina, Tadzjikistan, folken kring Uralbergen, Baskien, samt
gaelerna pa Brittiska Oarna. Liksom fallet var med F maste
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man se pa underhaplogrupperna for att upptacka nagot
meningsfullt monster i kartbilden. Men forst en
sammanfattning av F.

F inhyser som sagt haplogrupperna G, H, I, J och K. Tyvarr
finns endast data for F och K fran Skandinavien. Dessa data
visar att majoriteten av de provtagna personerna tillhérde F
men inte K. Denna differens har plottats som "F minus K” pa
Plansch 2-1. Detta ar det enda undantaget, den enda karta
som éar flerfylig. Orsaken till undantaget ar att det ar det enda
sattet att askadliggora den haplogrupp som dominerar i
Sverige. Logiskt sett ar det en okand blandning av F*, G, H, |
och eller J, men eftersom vi ser att svenskarnas grannar
(tyskar, samer... ) av dessa haplogrupper endast har I, sa kan
vi formoda att nastan hela den andelen om 54% for Sveriges
del representerar | (i Norge 51%). Kartans andra moérka
omrade, Mindre Asien, representerar en blandning av G, | och
J, med betoning pa J.

Darmed o6ver till haplogrupperna under K.

Haplogrupp L har sitt hogsta varde hos de dravidisktalande
kallarerna i delstaten Tamil Nadu i sédra Indien, med 48%.
Eftersom aven balucherna i Pakistan har hoga varden (29%)
far man féormoda att haplogruppen har sitt ursprung hos de
dravidiska folken i Indien. Endast i Kalabrien, Andalusien,
Ungern och Grekland patraffades personer med denna
haplogrupp i Europa (frekvens 5%, 3%, 2%, respektive 1%).

Eftersom inga data fanns fran haplogrupp M i Europa, och alla
data fran ostra Asien hade vardet 0 (noll) utom Malaysia med
3%, sa visas inte denna karta. Enligt Su et al. (1999)"3 ar
detta en exklusivt Oceanisk haplogrupp.

= Su, B., Xiao, J., Underhill, P., Deka, R., Zhang, W., Akey, J., Huang, W.,
Shen, D., Lu, D.,Luo, J., Chu, J., Tan, J., Shen, P., Davis, R., Cavalli-

Sforza, L., Chakraborty, R., Xiong, M., Du, R., Oefner, P., Chen, Z, & Jin,
L., 1999: Y-Chromosome Evidence for a Northward Migration of Modern
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Aven haplogruppen N led av brist pa data, medan daremot
dess undergrupp N3 var battre representerad. Eftersom N3 ar
karaktarshaplogrupp for samerna (ca 40%) visas den kartan
istallet. Allra hégst frekvens hade N3 hos marierna vid Volga,
med 70%. Aven buryaterna i Sibirien hade ganska héga
varden, 28%.

Haplogruppen O ar av allt att doma centrerad i sédra Kina,
dar frekvensen nar 100% hos folken zhuang och she. Pa
Taiwan och i Korea ar frekvenserna 6ver 80%, hos kineser,
vietnameser och malaysier mellan 70 och 80%. Man kan
uppskatta att uppat en miljard manniskor har denna
haplogrupp.

Den sista haplogruppen under K ar P, bildad for cirka fyrtio
tusen ar sedan. Det ar ocksa den sista fullstandiga kartan i
serien. Det hogsta vardet for P noterades fran Orkneydarna:
92%. Nastan lika hoga varden noterades i spanska Baskien,
med 89%. Darefter foljer dels Skottland och Irland, dels
Kashmir, med ca 83%. Denna haplogrupp har en vidstrackt
utbredning, med hoga frekvenser fran Brittiska Oarna i vaster
till Amerikas indianer i dster.

Underhaplogruppen P1 har daremot en mycket begransad
spridning. Endast hos romani i Uzbekistan dominerar den,
med 53% (av det understkta materialet; som alltid maste man
reservera sig for att man kan ha missat en verklig "hot spot”).
Bartangi i Tadzjikistan har 17%, de dravidisktalande yadhava i
Tamil Nadu samt tadzjiker i Khoiant i Tadzjikistan foljer med
9% (de senare har 64% R1a1). Haplotypen forefaller hora
hemma i Centralasien (antikens Baktrien och Sogdiana), eller
— troligare — i det icke provtagna omradet i norra Indien.

Haplogrupp Q ar intressant framfor allt genom sin undergrupp
Q3, vilken dominerar bland Amerikas indianer. | Eurasien har
Q en 6stlig utbredning, och laga frekvenser.

Humans into Eastern Asia during the Last Ice Age. American Journal of
Human Genetics, 65(6): 1718-1724.

33




Européernas DNA fran en geografs perspektiv

Huvuddelen av P utgdrs av R, och eftersom data for R saknas
fran manga platser kan man darfér tjuvtitta pa kartan for P
istallet. Darfor har heller inte nagon karta gjorts for R.

R domineras dessutom helt av sin underhaplogrupp R1, vilken
beraknas ha bildats for cirka trettio tusen ar sedan. R1 bestar i
sin tur av R1a och R1b, vilka dominerar i Osteuropa
respektive Vasteuropa. R1a i sin tur ar i huvudsak
representerad av R1a1, och det ar denna som har kopplats
samman med indoeuropéernas expansion Osterut.

Europas dominerande haplogrupper

Tre haplogrupper dominerar i Europa, och samtliga kom till
kontinenten fore nedisningsmaximat (det var som kallast for ca
25000-15000 ar sedan). Figur 2-5 visar haplogrupp I, den som
dominerar i Skandinavien.

Aven om I dominerar i nordligaste Europa, si dominerar en
annan haplogrupp pa “’kontinenten”, ndmligen R1. Den ar
emellertid uppdelad pé tva typer, R1b och R1al, med klart
olika utbredning (Figur 2-6 respektive 2-7).

Frekvenserna av R1b i Figur 2-6 dr beridknade genom att
subtrahera R1al fran P. Eftersom ingen Q verkar finnas i
Europa, sd motsvarar det ungefar att subtrahera Rlal fran R
(jamfor Figur 2-2). Frekvensen av R1* och R1a* dr 1aga men
inte noll. De morkare tonerna i Ryssland och Armenien kan
orsakas av dessa, snarare dn av R1b. Darfor kan man inte
enbart utifran denna karta dra nagra slutsatser om att
visteuropéer dragit till Asien. Dock finns det direkta métningar
fran Centralasien, som visar att Kinas uigurer har 17% R1b.
Eftersom uigurerna assimilerat den tidigare indoeuropeiska
befolkningen (nu kallade tokharer), och tokhariskan &r sldkt
med armeniskan (och germanska sprak), sa kan man dock med
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visst fog misstidnka att den morka gratonen i Armenien ocksa
verkligen orsakas — atminstone delvis — av R1b.
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Figur 2-5. Frekvensen av haplogrupp 1 i Europa och Mindre
Asien. For de nordiska linderna redovisas alla haplotyper av
typ F som inte dr typ K, eftersom data antyder att frekvensen
av F1, G, H och J dr forsumbar (I = F — K). Hogst frekvens
har Sverige med 53%, foljt av Norge, Kroatien, skandinaviska
samer, Sardinien och Tyskland. Sardinien domineras dock helt
av haplotyp 11b2, vilken de delar endast med Baskien.
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Kalabrien har 0% 1. Ortografisk projektion med centrum 45°
N, 15° 0.

g883888883 7 °

Figur 2-6. En approximation av utbredningen av haplogrupp
RID (se texten for beskrivning). Hogst frekvens dterfinns hos
baskerna, foljt av Irland.
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Figur 2-7. Frekvensen av Rlal. Hogst andel pa denna kartbild
har Ungern med 60%, foljt av Polen med 56% och Ukraina
med 54%. Jdmfor ocksa ndista figur.

Trots att frekvensen av R1al dr nagot hogre bland vissa folk i
Centralasien dn 1 Osteuropa, menade forskarna bakom studien
anda att Ukraina var detta folks urhem, eftersom flest varianter
av Rlal fanns dér. Centralasien var dels den vig
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indoeuropéerna kom in i Indien, pa den tiden da Indus-
kulturen* florerade 1 det som nu &r sodra Pakistan. Det
nordligaste dravidisktalande folket finns i denna trakt. Dessa
brahuier har uppat 39% av Rlal. Det dr lika mycket som det
sydligaste indoeuropeisktalande folket i sédra Indien,
sourashtran. Siffrorna visar hur folken blandats upp med sina
grannar pa respektive plats.
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Figur 2-8. Frekvensen av Rlal i Centralasien. Ishkashimi i
Tadzjikistan (en liten folkspillra pad grdinsen till Afghanistan)

« Den kallas dven ”Sarasvati-Sindhu-kulturen”. Sarasvati dr en numera
uttorkad flod, och Sindhu dr hindi-namnet for Indus.
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har hela 68%, vilket kan vara en foljd av genetisk drift. De dr
dock tatt foljda av tadzjiker i distriktet Khoiant med 64%, och
kirgiser i hela Kirgistan med 63%. I Pakistan har kashmirerna
58% och sindhi 49% — och, anmdrkningsvdrt, det
tibetisktalande folket balti hogt i Himalaya har 46%.

Samtidigt som de dravidisktalande brahuierna har 39% R1al,
har de indoeuropeisktalande hazarerna i Pakistan 0%. Deras
egen mytologi sdger att de hdarstammar fran Djingis khans
armé, och det faktum att de har 30% C antyder att det 4r
mojligt. Vad det visar &r hur lite spraket sdger om ett folks
ursprung.

En nykomling fran Sibirien: N3

Av kartan i Figur 2-9 framgar att haplotyp N3 dr koncentrerad
till samma omrade dir finsk-ugriska och beslédktade sprak
talas.

Lahermo et al. (1999)+, kom fram till att N3-mutationen (7at
polymorfism) dr ca 4440 ar gammal (95% konfidensintervall dr
3140 — 6200 ar). De fann att den saknas hos ungrarna, och &r
vanligast hos khanterna (som bor i véstra Sibirien, kring nedre
— alltsa norra — Ob). Hos letterna finns N3 med 30%. Pa kartan
1 figuren dr frekvensen hogst hos marierna (forr tjeremisser;
vid Volga), med 70%.

= Lahermo, P., Savontaus, ML., Sistonen, P., Beres, J., de, Knijff, P., Aula,
P., & Sajantila, A., 1999: Y chromosomal polymorphisms reveal founding

lineages in the Finns and the Saami. European Journal of Human Genetics,
7(4): 447-458.
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Figur 2-9. Frekvens av Y-haplogrupp N3.
Utbredningsmonstret i kombination med mutationens ringa
dlder talar for att vi hdr star infor en tydlig expansion i relativt
sen forhistorisk tid.

Samerna (formodligen avses de skandinaviska) har knappt
42% N3 enligt Semino et al. (2000), alltsa inte sa hemskt
mycket mer dn letterna. Man kan forvénta att esterna borde ha
lika mycket eller mer N3 4n letterna, med tanke pa att esterna
ar rent finskugrisktalande, medan Lettland historiskt bestar av
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en blandning av diverse finsk-ugriska grupper (liver, kurer,
etc.) och de baltiska letterna (latgaller, semgaller, etc.).

I Sverige finns N3 med dryga 7%, 1 Norge med under 3%,
enligt Helgason et al. (2000). Dessa virden avser med all
sannolikhet majoritetsbefolkningen i den sddra halvan av
respektive land. Varfor skulle Sverige ha sa mycket mer N3 dn
Norge, om kéllan var samerna? Vi kan nog lugnt anta att det
inte &r fran samerna som svenskarna har fatt N3-haplotypen,
utan fran andra sidan Ostersjon.

Emellertid, lat oss inte ga resonemangen i forvidg nu. Senare i
boken skall vi se lite pa hur haplogrupperna kan ha spridits,
och hur landet kan ha befolkats. Detta kommer att ligga till
grund for ett forsok att gora en forhistorisk historieskrivning i
senare bocker. Men hir och nu skall vi titta pa sldktskap pa
modernet, som det aterspeglas av mtDNA.
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Mitokondrie-DNA

Mutationshastigheten for mtDNA 4r hog, vilket har resulterat 1
att en lang rad neutrala variationer i koden har ackumulerats.
Det genomsnittliga antalet skillnader i mtDNA mellan tva
individer har uppskattats vara mellan 9,5 och 66. De neutrala
variationerna varierar med befolkningsgrupp, och kan dirfor
anvindas for att studera sldktskap. Variationerna har
ackumulerats i olika serier lidngs olika grenar av slakttridet
fran en gemensam anmoder. Samtidigt som den genetiska
koden har forgrenats pa detta sitt, har folkgrupperna avskiljts
fran varandra genom folkvandringar till andra delar av virlden
— eller dirfor att en skiftande natur har separerat dem med
inlandsisar, hav, oknar och sa vidare. De kvinnor som var
grundare av en ny population gav det folket en viss
uppsittning ursprungliga mtDNA-haplotyper, som nu
aterspeglas i form av grupper av besldktade mtDNA-
haplotyper. Ar dessa grupper nirbesliktade s ér det troligt att
de respektive anmodrarna var fran samma population; &dr de
daremot vildigt olika, sa kan de aterspegla olika
invandringsvagor till samma trakt. Men samma situation kan
uppkomma om det invandrade folket 1 sig var en blandning av
tva grupper fran olika delar av slakttriadet.

Slakttrad

Den mest variabla regionen i médnniskans mitokondrie-DNA &r
D-slingan, och de flesta polymorfa ("'mangformade’) stéllen i
denna slinga &r koncentrerade i tva sa kallade hypervariabla
segment, HVS1 och HVS2, som nimndes inledningsvis. Den
overvigande delen av DNA-sekvensdata som har publicerats
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ar begrédnsade till HVS1. Dessutom har analyser av slaktskap
gjorts genom att dela upp DNA-molekylen i fragment och se
hur dessas ldngd varierar (RFLP, restriction fragment length
polymorphisms).

Kodnings- och klassifikationssystemet for mtDNA-
haplogrupper bygger pa kapitiler som betecknar grupper av
nérbeslédktade haplotyper. Systemet ar liknande som for Y-
haplogrupper, men de har inget med varandra att gora, och nér
det géller mtDNA finns det ingen logisk ordning i systemet.
Det har vixt fram beroende pa slumpen. Att A, B, C och D ér
haplogrupper hos Amerikas indianer &r till exempel en effekt
av att systemet skapades i en undersokning 1 USA. Forst senare
har det klarlagts hur dessa dr sldkt med varandra. Systemet
vidareutvecklades i en europeisk studie pa svenskar, finnar och
italienare, och da lades till exempel T, U, V, W och X till.

« En bra killa till vidare referenser dr Kap. 2 i: Finnild, S., 2000:
Phylogenetic analysis of mitochondrial DNA — Detection of mutations in
patients with occipital stroke. Oulu Universitet, Uledborg. ISBN 951-42-

5567-4. (Lank: http://herkules.oulu fi/isbn9514255674/html/x367 .html)
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Figur 2-10. Generaliserat sldikttrdd for mitokondrie-DNA.
Baserat pa en kombination av sldikttrdd fran Europa och
Asien. Den stora variabiliteten inom Afrika har forenklats till
den enda haplogruppen L — i sjilva verket dr bdade M och N
underhaplogrupper till L3a. Forenklingarna bestar dels i att
mdnga geografiskt isolerade underhaplogrupper eliminerats,
dels i att mellanliggande stadier (t.ex. pre-HV) uteldmnats.
Aldersuppskattningarna dir frén varierande kéllor och platser,
vilket betyder att de samtliga ger minimidldrar for mutationen,
men dessutom har de ofta stor osdkerhet. Inom parantes
redovisas dldersuppskattningar for vissa haplogrupper i
Sverige — Finland (dessa dr fran Torroni et al. 1996).
Mutation T1 har daterats till 16.700 — 28.400 i Mellandstern,
6.100 — 12.800 BP i Europa av Richards et al. (2000).
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Tio haplogrupper stod for néstan alla varianter av mtDNA
bland dessa folk. Ungefidr 99% av variationen representerades
av haplogrupperna H, I, J, K, M, T, U, V, W och X, enligt
Torroni et al. (1996).” Som framgar av Figur 2-10 har dock
forskarnas syn pa slikttriadet forandrats en hel del sedan dess,
och vi kan sikert forvénta oss ytterligare fordndringar inom de
narmaste aren. Till exempel dr K nu en undergrupp till U, som
delats upp i manga varianter som skiljs med en siffra.
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Figur 2-11. Haplotyper for mtDNA forankrat i en
neandertalsekvens. De flesta data som trdidet baseras pa dr
fran européer, varfor de afrikanska grenarna (L) dr vildigt

= Torroni, A., Huoponen, K., Francalacci, P., Petrozzi, M., Morelli, L.,
Scozzari, R., Obinu, D., Savontaus, M.L., & Wallace, D.C., 1996:
Classification of European mtDNAs from an analysis of three European
populations. Genetics 144: 1835-1850.
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forenklade — i verkligheten finns mycket mer variation i Afrika
an i Europa. Fran Macaulay et al. (1999).*

I Europa ér haplogrupp H i sdrklass vanligast — hilften av alla
européer har den. Aven J, T, K och U ir vanliga, och
representerade hos samtliga europeiska folk. De 6vriga (I, V,
W och X) dr vitt spridda i laga frekvenser, men med lokala
koncentrationer.

Ungefir 76% av alla afrikanska mtDNA-sekvenser hor till
haplogrupp L1 eller L2 (se Figur 2-11). Omkring 55% av
Ostasiaterna och sibirierna hor till 6vergrupp M (som
inkluderar undergrupperna C, D, E, G), medan de flesta dvriga
har A, B eller F. I stort sett alla indianers mtDNA faller in 1
nagon av haplogrupperna A, B, C, eller D, men i Nordamerika
finns dven nagra procent av X.

Brasklappar betriffande anvindningen av mtDNA

Mitokondrie-DNA muterar snabbt, och antalet baspar i HVS1
ar ganska litet. Det har lett till att vissa positioner har muterat
flera ganger i médnniskans senare historia (de senaste 50 tusen
aren eller sa). Det leder i sin tur till att det kan vara svart att
veta hur sldkttridet ser ut, eftersom en viss haplotyp ibland lika
vil kan vara en kvist pa den ena grenen som pa den andra
grenen. Eftersom kartorna baseras pa ett antal olika artiklar, sa
kan det dessutom hénda att vissa haplotyper ocksa har
klassificerats olika 1 olika studier.

= Macaulay, V., Richards, M., Hickey, E., Vega, E., Cruciani, F., Guida, V.,
Scozzari, R., Bonné-Tamir, B., Sykes, B., Torroni, A., 1999: The Emerging
Tree of West Eurasian mtDNAs: A Synthesis of Control-Region Sequences
and RFLPs. American Journal of Human Genetics, 64:232-249.
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Vissa haplotyper som ér helt lika i HVS1, hor dnda inte till
samma gren och kvist pa slédkttradet. De kan skilja sig i andra
delar, och slumpen kan ha gjort att mutationerna lett till samma
haplotyp via olika végar. I sadana fall maste man gora
ytterligare analyser for att kunna tilldela en otvetydig
haplogrupp.

Det dr ocksa nagot osékert, nér det giller mtDNA, hur olika
haplotyper och haplogrupper &r beslidktade med varandra.
Huvuddragen ér formodligen riktiga, men lika sannolikt &r det
att detaljerna kommer att masta ritas om manga ganger
framdver.

Ett annat antagande som ligger bakom anvindandet av mtDNA
for att studera ménniskans sldktskap dr att de variationer man
tittar pa inte paverkats av det naturliga urvalet. En nyligen
publicerad artikel pastar emellertid att det antagandet inte dr
riktigt riktigt, sa att sdga (se faktaruta).

Naturligt urval av mtDNA Mitokondrie-DNA kodar 13
polypeptider som behdvs i amnesomsattningen, alltsa
omvandlingen av kalorier i fédan till ATP, musklernas
"drivmedel”. Eftersom vi ar varmblodiga sa maste en del
kalorier ocksa ga till att uppratthalla kroppstemperaturen. Om
verkningsgraden ar 1&g i omsattningen av kalorier till ATP, sa
gar mera av fodan till att héja kroppstemperaturen. Det ar en
fordel for folk i kalla klimat. Om en mutation uppstar som okar
individens 6verlevnadsvarde, sa kommer den haplogrupp i
vilken mutationen skedde att dka i frekvens, eftersom ingen
omkombinering sker av mtDNA. Och eftersom mtDNA
férmodligen ar den viktigaste metoden for att anpassa sig
genetiskt till andringar i klimat eller foéda, sa foljer det att man
borde kunna férvanta sig en samvariation av haplotyp och
klimat som ett resultat av det naturliga urvalet, &ven om man
klassificerar haplotyperna efter de neutrala mutationerna.
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Detta har papekats helt nyligen av Mishmar et al. (2003)'°. De
visade aven att det fanns klara globala skillnader i
mutationsfrekvens. Till exempel har arktiska folk hég frekvens
av icke-neutrala mutationer i genen fér aminosyran ATPG,
medan europeiska folk har hég mutationsfrekvens i genen for
Cytb, och tropiska folk i genen for ND3. Detta betyder att en
hel del av den storskaliga variationen i haplogruppfrekvens
kan bero pa klimatet. Det finns redan bevis for att de olika
haplogrupperna ar funktionellt olika. Haplogrupp T ar
associerad med minskad spermierdrlighet hos europeiska
man, och J ar associerad med hogre livslangd i Europa. Det
foljer ocksa av detta, att om folk byter klimat och eller diet, sa
kan en "missanpassad mitokondrie” ge upphov till fenomen
som overvikt och hjart-karlsjukdomar enligt forskarrapporten.
De utfardar ocksa en varningsflagga for att denna effekt kan
gora att tidigare berakningar av tidpunkten for manniskans
spridning kan behdva revideras. Eftersom inga nya data
framkommit som tagit denna rapport i beaktande, sa
redovisas har de tidigare berakningarna, dock med denna
brasklapp.

Na, om urvalet verkar sa faller ju hela premissen for att
anvinda DNA. Hela? Nej, inte riktigt, for fortfarande kan man
kartera skillnaderna. Berdkningar av befolkningstéthet i
forntiden och liknande kanske man skall akta sig f6r, men att
objektivt kartera sldktskap 1 nutiden kan man naturligtvis
fortfarande gora. Och fortfarande kan det ge upplysningar om
folkforflyttningar i ndra forhistorisk tid, pa kortare sikt @n det
naturliga urvalet hinner verka effektivt.

» Mishmar, D., Ruiz-Pesini, E., Golik, P., Macaulay, V., Clark, A.G.,
Hesseini, S., Brandon, M., Easley, K., Chen, E., Brown, M.D., Sukernik,
R.I., Olckers, A. & Wallace, D.C., 2003: Natural selection shaped regional
mtDNA variation in humans. Proceedings of the National Academy of
Sciences, USA, 100(1): 171-176. Online pa

http://www .pnas.org/cgi/content/full/100/1/171
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Tematiska kartor

For att fa en béttre rumslig bild av utbredningen av
haplogrupper forfors pa samma sétt som med Y-
kromosomdata. En databas sammanstilldes fran olika studier,
och tematiska kartor framstélldes.

Attributdata
Foljande artiklar har anvants som kallor for mtDNA-data:

Helgason et al. (2001)?° undersokte varifran Islands kvinnor
kommit. De rapporterade dels data fran sma omraden som
Orkney och Hebriderna, dels sammanslagna data fran stora
omraden som Skandinavien, Bulgarien plus Turkiet, Frankrike
plus Italien, etc. Sammanlagt hade de data fran 15
geografiska omraden av mycket varierande storlek och
heterogenitet, och med mellan 102 och 891 personer per
omrade, i genomsnitt 331.

Torroni et al. (1996)?" analyserade DNA fran 49 finnar, 37
svenskar och 48 italienare fran Toscana, den region dar
etruskerna levde.

Finnilé et al. (2001)* undersokte 480 personer
hemmahdorande i norra Osterbotten, mellersta Osterbotten,

» Helgason, A., Hickey, E., Goodacre, S., Bosnes, V., Stefansson, K., Ward,
R., & Sykes, B.,2001: mtDNA and the Islands of the North Atlantic:
Estimating the Proportions of Norse and Gaelic Ancestry. American
Journal of Human Genetics, 68(3): 723-737.

» Torroni, A., Huoponen, K., Francalacci, P., Petrozzi, M., Morelli, L.,
Scozzari, R., Obinu, D., Savontaus, M.-L.., & Wallace, D.C., 1996:
Classification of European mtDNAs From an Analysis of Three European
Populations. Genetics, 144: 1835-1850.

= Finnild, S., Lehtonen, M.S., & Majamaa, K., 2001: Phylogenetic Network
for European mtDNA. American Journal of Human Genetics, 68(6): 1475-
1484.
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Kajanaland (Kainuu) och norra Savolax (Savo). Pa kartan
visas de som "N Finland”.

Pereira et al. (2000)?® undersokte 100 personer fran norra
Portugal, 82 fran mellersta, samt 59 fran sodra delen av
landet. | databasen slogs de ihop till 241 personer fran
Portugal (med undantag for kartan éver T1).

Macaulay et al. (1999)'® undersokte 50 adygier, ett
nordkaukasiskt folk i sydligaste Ryssland, samt 45 druser
samplade i norra delen av nuvarande Israel. Eftersom de
flesta druser bor i sédra Libanon (och en del i Syrien)
placerades deras data pa Libanon snarare an pa Israel (dessa
data ar endast med pa nagra av kartorna).

Richards et al. (2000)?* undersokte ett antal folkgrupper i
norddstra Afrika och i Mellandstern, och jamférde dem med
geografiskt sammanslagna data fran olika geografiska
regioner i Europa. Bland folkgrupperna som undersokts kan
namnas nubier, beduiner (de som egyptierna kallar "araber”),
egyptier, palestinier, syrier, irakier, jemeniter, kurder och
turkar. Somliga data ar kompilerade fran andra studier.
Antalet individer per population som undersdkts varierar
mellan 29 och 456, med ett medel av 171. Dessutom var Iran
med, men med endast 12 undersokta individer maste data
darifran betraktas som exempel, inte som ett statistiskt urval
(det enda som kan s&gas om lIran ar att haplogrupp H
sannolikt dominerar).

= Pereira, L., Prata, M.J., & Amorim, A., 2000: Diversity of mtDNA
lineages in Portugal: not a genetic edge of European variation. Annals of
Human Genetics, 64: 491-506.

= Richards, M., Macaulay, V., Hickey, E., et al., 2000: Tracing European
Founder Lineages in the Near Eastern mtDNA Pool. American Journal of
Human Genetics, 67: 1251-1276. (Se ocksa: Richards, M., Macaulay, V.,
Torroni, A., Bandelt, H-J., 2002: In Search of Geographical Patterns in
European Mitochondrial DNA. American Journal of Human Genetics, 71:
1168-1174.)
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Kittles et al. (1999)?° redovisade en undersokning av bade
NRY och mtDNA fran finnar, fran skaningar fran Lund, fran
vita amerikaner, samt fran tva indianstammar i USA. Fran
deras appendix gick det att fa fram haplogruppfordelningen for
mtDNA fér skaningarna, och dessa data har anvants (28
individer). Det skall papekas att det finns nagra tryckfel i
artikeln (muntlig uppgift fran Rick A. Kittles); deras position 19
motsvarar position 16042 i Cambridge Reference Sequence,
inte 16043 som det star i artikeln. Vidare var det 45 skaningar
som provtogs totalt (och 39 cheyenner), men bara 28 av
analyserna lyckades. Trots det ringa statistiska underlaget ar
anda detta en mycket intressant studie, eftersom den
behandlar ett s& geografiskt och etnografiskt valavgransat
omrade: Den skanska slatten.

Nyckelkarta

Av Figur 2-12 framgar vilket folk som é&r atergivet var pa de
foljande kartorna.

= Kittles, R.A., Bergen, A.W., Urbanek, M., Virkkunen, M., Linnoila, M.,
Goldman, D., & Long, J.C., 1999: Autosomal, mitochondrial, and Y
chromosome DNA variation in Finland: Evidence for a male-specific
bottleneck. American Journal of Physical Anthropology, 108(4): 381-399.
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Figur 2-12. Nyckelkarta for de foljande figurerna med kartor

over utbredningen av haplotyper for mitokondrie-DNA (gdiller
dven plansch 2-2). I flera fall fanns dels en studie med
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sammanslagna data (t.ex. Finland-Estland), dels data for en
mindre del av detta omrdde (N Finland). Den mindre delen dr
da visad pa rditt plats, och de sammanslagna data visas for
resten av omrddet. ”’S Finland” avser data som ursprungligen
endast kallades ”Finland”, men eftersom proven togs i
Helsingforsomrddet visas data ddr. Likadant avser "V
Gotaland” data som ursprungligen kallades ”Sverige”, men
alla prov togs pa medicinstudenter i Goteborg, varfor data
visas pa Goteborgs universitets huvudsakliga
upptagningsomrdde.

Utbredningen av mtDNA-haplogrupper i Eurasien

Den moderna ménniskan, Homo sapiens sapiens, anses allmént
harstamma fran Afrika. En av de afrikanska grenarna, 1.3a,
spreds via Mellandstern till Eurasien. Haplogrupp M finns
huvudsakligen i Ostasien, medan N finns i hela Eurasien. Frén
haplogrupp M finns 1 stort sett endast Z (en undergrupp till
MS) representerad i Europa, med nagra procent hos bland
annat samerna.

Haplogrupp N forgrenas i ett antal grenar med olika skenbar
&lder. N9 och A forekommer huvudsakligen i Ostasien. R dr
den dominerande grenen till utbredning och frekvens. De
huvudsakligen europeiska haplogrupperna I, W och X
forekommer i 1aga frekvenser Over i stort sett hela kontinenten,
med karaktéristiska lokala toppar 1 koncentrationen (Figur 2-13
till 2-15).

Genom att studera sldkttradets utseende 1 Europa och
Mellanostern, forsokte Richards er al. (2000)* att avgora vilka
haplogrupper som utvecklats var. Just nér det géller dessa tre
(I, W och X) var det emellertid inte mgjligt att avgdra om de
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hade sitt ursprung i Europa eller Mellandstern (en tredje
mojlighet dr forstas att de inte kommer fran nagotdera av de
studerade omradena).
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Figur 2-13. Frekvensen av mtDNA-haplogrupp I (svart betyder
>10%). Viirdet i Iran bor vi bortse ifrdn; det var en person av
12 som hade 1. Yttre Hebriderna hade 6,5%, ddrefter foljer en
rad omrdden med mellan 4 och 5%, bland annat Egypten,
Balkan och Toscana.
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Figur 2-14. Fordelning av haplogrupp W. Norra Finland har
hogst frekvens med 9,5%, foljt av kurder med 7,5%.

Haplogrupp X ér en kuriositet (Figur 2-15), eftersom det dr den
enda som finns bade i Europa och hos Nordamerikas indianer
(frekvens: 3%) men inte i Ostra Asien. Hogst frekvens har den
hos druserna (data fran Macaulay et al. 1999)*, enligt
Nationalencyklopedin en shiitisk religios sekt som
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huvudsakligen finns i Syrien och Libanon, dit de flydde fran
Egypten ar 1017 e Kr.»

Frekvens

Procent av dla prov

000000000000

Figur 2-15. Fordelning av haplogrupp X. Hogst frekvens har
druserna med hela 27%, foljt av etruskernas efterfoljare i
Toscana med 8,3%, och orkneyborna med 7,2%. Notera att

= Kélla: Nationalencyklopedin. En mindre grupp finns i nuvarande Israel,
varifran proverna for nimnda analys togs. Edit 2025: Enligt en bekant som
dr drus har de dock sin egen religion och de &r inte alls muslimer.
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redan 10% ger svart firg, sa skillnaden i frekvens mellan
Toscana och druserna dr mycket storre dn vad kartan antyder.

Druserna bor néra dér fenicierna forr bodde. Det vore vil
mirkligt om druserna inte hade beblandat sig med dem som
bodde dir tidigare, varfor man kan undra om inte haplogrupp
X var vanlig hos fenicierna.

Nist hogst frekvens uppmaittes 1 Toscana, dér etruskerna forr
bodde. Och dirnést kom Orkneydarna i Nordatlanten. Det allra
mest spannande med X &r emellertid att den ocksa finns hos
Nordamerikas indianer, men inte i Asien. Sa hur kom den dit?

Det svart att infe komma till slutsatsen att den maste ha
kommit till Amerika over Atlanten. Med tanke pa hur spridd X
ar i Nordamerika — uppenbarligen en f6ljd av att ocksa
indianstammarna dir migrerat lite slumpvis — sa ligger det
ndrmast till hands att misstdnka att drusernas anfader seglade
till Amerika nagon gang for bra linge sedan. Fragan ar
ddremot vilka dessa anfader var — som vi skall se senare verkar
de inte ha bott 1 Mellandstern.

Den storsta mtDNA-grenen: R

Haplogrupp R delas upp 1 ett antal grenar, diar R9 och B
huvudsakligen forekommer i Ostasien (liksom de tidigare
namnda N9 och A). Dessa tva asiatiska grenar har hog alder
(81 respektive 75 tusen ar), medan de europeiska grenarna
forefaller yngre. Detta behover dock inte betyda att de
verkligen &r yngre. Det kan lika vél bero pa det faktum att
Europa blev en mycket ogéstvénlig plats under istiden, med
relativt sma och isolerade omraden lampliga for ménsklig
bosittning.
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Av “dottrarna” till R dr det HV, JT och U som ér av intresse i
Europa. Den forra forefaller exklusivt europeisk och har lag
skenbar alder (26 tusen ar), de ovriga finns @ven i Mellanostern
och har hogre alder. Men det finns en foregangare till HV i
Mellandstern, kallad pre-HV. Den forekommer med 26% 1
Jemen, och 17% hos beduiner. Detta visar att &ven HV har natt
Europa fran det hallet.

Haplogrupp U har daterats till 56 kBP (tusentals ar fore nutid) i
Europa, och samma élder i Skandinavien — Finland. Det
antyder att den skandinaviska befolkningen inte ar skiljd fran
den kontinentala via nagon flaskhals orsakad till exempel av en
folkvandring till ett nytt omrade, och heller inte av nagon
befolkningskris orsakad av till exempel hogistiden kring 25 —
15 kBP. Dessa haplogrupper finns dtergivna pa Plansch 2-2.
Kartbilden dr emellertid ganska ointressant och jimngra nér
man ser pa denna niva. Det &r forst ndr man kommer in pa
mera specifika kluster av haplotyper som kartbilden klarnar. Sa
lat oss ga vidare till nédsta niva.

Haplogrupp HV delar sig i H och V. Haplogrupp H ér totalt
dominerande 1 Europa (Figur 2-16).
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Frekvens

Figur 2-16. Frekvens av haplogrupp H (notera att svart =
100%). Allra hogst dr frekvensen kring Biscayabukten, med
59% hos baskerna. Data fran Iran har stor
osdkerhetsmarginal.

En av anledningarna till att det sagts att Europa dr sa homogen
vad giller mtDNA ir just att haplogrupp H &r sapass jamnt
spridd. Men som siffrorna fran Skéne visar, sa kan denna
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homogenitet vara skenbar; en artefakt orsakad av bristande
rumslig upplosning i1 data. Vi har tidigare sett ett annat
exempel pa detta: Den hoga frekvensen av W i norra Finland, i
relation till omgivande landskap.

Frekvens

Procent av dla prov

000000000000

Figur 2-17. Frekvens av haplogrupp V (svart betyder >20%).
Skane har 43% (av 28 personer), samerna 40% (av 176
personer), foljt av baskerna med knappt 11%, samt Portugal
och Irland med dryga 7%. Skillnaden mellan samer och
skaningar d ena sidan, och basker med flera da andra, dar alltsda
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mycket storre dn vad kartan antyder, eftersom grdskalan bara
gar till 20%.

Aldern pa haplogrupp H har uppskattats till 26 tusen &r, och i
Skandinavien erholls samma alder. Med andra ord, ingen
flaskhals forekom vid eller efter kolonisationen av Sverige vad
giller den haplogruppen. Daremot kan aldern vara en skenbar
effekt av en befolkningskris orsakad av istidens maximum
(den skenbara édldern bor bli ett antal tusen ar hogre dn da
flaskhalsen intrdffade, och den bor ha intriffat nagon gang
under intervallet 25 — 15 kBP).

Endast tva grupper i Europa har hogre frekvens V én H,
nimligen skaningarna och samerna (Figur 2-17). Aldern pa
haplogrupp V har uppskattats till 14 tusen ar pa kontinenten,
men 19 tusen ar i Skandinavien. Skillnaden antyder var V har
uppstatt, fast andra har dragit slutsatsen att V &r fran Baskien.
Fragan diskuteras ingaende senare i boken.

Haplogrupp JT delar sig i J och T. Richards et al. (1996)”
antog att haplogrupp J spreds till Europa under den neolitiska
revolutionen. Kartan visar att den &r vanlig hos beduiner
(araber), se Figur 2-18.

Haplogrupp T ér spridd 6ver i stort sett samma allménna
omrade som J, men den &r dnda helt annorlunda i detaljerna
(Figur 2-19). Detta dr dnnu ett exempel pa att om man slar ihop

» Richards, M., Corte-Real, H., Forster, P., Macaulay, V.,Wilkinson-
Herbots, H., Demaine, A., Papiha, S., Hedges, R., Bandelt, H.J. & Sykes,
B., 1996: Paleolithic and Neolithic lineages in the European mitochondrial
gene pool. American Journal of Human Genetics, 59(1): 185-203.
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data Gver for stora omraden sa tappar man information, och
kartbilden blir jamngra.
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Figur 2-18. Frekvens av haplogrupp J. Svart betyder >20%.
Hogst frekvens har uppmiditts i Jemen (utanfor kartbilden) med
28%, foljt av beduiner (hdr placerade i Egypten, men deras
hemland dr nog Saudiarabien) med 21%. Didirefter foljer en
rad omrdaden med mellan 14 och 15%: Storbritannien,
Skottland, Irland, Yttre Hebriderna, Island, sodra Finland,
Toscana, Bulgarien + Turkiet (pd denna karta dterger dock
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Bulgarien och Turkiet aggregerade data frdan andra studier,
med léigre frekvens av J).
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Figur 2-19. Frekvens av haplogrupp T. Svart betyder >20%.
Egyptierna hade dryga 22%, medicinstudenterna i Goteborg
knappa 22%, och azerierna kom trea med 17%. Skdaningar och
samer hade 0%, och ashkenazi-judar 1,3% (jimfor Figur 2-21
nedan, over haplogrupp K). Notera hur vanlig T dr i
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Frankrike-Italien, medan J dir vanlig pd de Brittiska Oarna. Pd
samma sdtt star de i kontrast mot varandra mellan egyptierna
och beduinerna (araberna).

Man kan nog leda i bevis att utbredningen av haplogrupp J och
T i Europa hidnger ihop med jordbrukets spridning, pa ett eller
annat sitt. Den betydligt ldgre skenbara dldern i Skandinavien
stodjer en sddan tolkning.

Den hoga frekvensen av T i Goteborgsomradet dr
uppseendevickande. Det kan bero pa slumpen i provtagningen
— det var ju bara 37 personer som undersoktes. En annan
mojlighet dr genetisk drift — alltsa att slumpen gjort sa att
denna haplogrupp anrikats i1 den trakten. Vidare har vi
mojligheter som klassificeringsfel, eller att det som ser ut som
samma haplogrupp egentligen &r tva olika grenar pa sléakttradet
(darfor att inte hela DNA-kedjan undersokts). Men dessa
mycket hoga frekvenser pa tva sd avlagsna platser som i
Goteborgstrakten och Egypten kan man bara inte ga forbi utan
att forsoka fa klarhet i. Ar det samma haplotyp inom T som
dominerar, eller &r det olika grenar pa de tva platserna?

De egyptiska data (Richards ef al. 2000)* dr underindelade i T1
till och med T5 samt T*, med den forsta som helt dominerande
(11,9%). Goteborgsundersokningen var sa tidig (Torroni ef al.
1996) att ingen underindelning till T 4nnu fanns — det var
faktiskt den studien som definierade haplogruppen T (liksom
U, V, W och X). Genom att jamféra DNA-data i Appendix A
hos Torroni et al. (1996), med data fran Finnild ez al. (2001),
kan man dock dra den tentativa slutsatsen att de forras

haplotyp 19 motsvarar T1. Frekvensen av den 1 Goteborgsdata
var 4/37, dvs. 10,8%.
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Frekvensen av T1 visas i kartform i Figur 2-20.
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Figur 2-20. Frekvensen av T1. Svart betyder >10%. Hogst
Jfrekvens har egyptierna, 12%, foljt av Goteborgsstudenterna
med 11% (dock lite osdker kodning), sydostra Europa med
7,3%, och norra Portugal med 7%. Till skillnad fran de ovriga
kartorna redovisas hdr data fran Portugal uppdelat pa tre
regioner, vilket illustrerar att de rumsliga variationerna dr
stora ndr man kommer ner pad enskilda haplotyper.
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En rumslig struktur som for J, T och T1, skulle vara precis det
forhallande man kunde forvinta sig pa en kontinent dér det var
legio att anldgga kolonier pa avldgsna platser, liksom greker
och fenicier och romare senare gjorde. For att inte nimna de
germanska folkvandringarna, som forflyttade ett folk fran en
trakt till en helt annan trakt, kanske hundratals mil bort. Ménga
av Europas folk var invandrare 1 de doméner dér de befann sig
ndr forhistoriens rullgardin gick upp, enligt bevarade myter.

Det forefaller redan nu uppenbart att den europeiska
forhistorien kénnetecknades av langkolonisation, lika vil som
den kinda historien. Det stéller hogre krav pa rumslig
upplosning 1 fylogeografiska DNA-studier dn vad som géller
pé andra kontinenter. Men ater till presentationen av data.

Haplogrupp U foérekommer huvudsakligen i Europa, men har
ocksa hittats i laga frekvenser hos japaner, etiopier och
senegaleser. Dess alder dr 57 — 67 tusen ar enligt Torroni et al.
(1996), vilket gor det mojligt att den har uppstatt i Afrika och
dérifran spritts till Mellanostern och Europa.

Haplogrupp U delas in i Ul till och med U7, samt K. Denna
senare (Figur 2-21) &r allra vanligast hos ashkenazi-judar,
medan frekvensen ddremot bara var 1,3% hos palestinska
araber (Torroni et al. 1996, och referenser déri). Den sa kallade
ismannen, som hittades djupfryst i Alperna efter att ha blivit
skjuten i ryggen for 5000 ar sedan, tillhorde ocksa haplogrupp
K. Det har formodats att den hoga frekvensen hos ashkenazi-
judar &r ett resultat av en “grundareffekt”, men en hastig blick
pa kartan visar att hoga frekvenser ocksa finns pa tva andra
platser nédra Nordsjon: Yttre Hebriderna och
Goteborgsomradet. Eftersom data saknas fran Danmark och
Benelux kan man inte utesluta att haplogrupp K har sitt
ursprung i Nordsjoomradet eller i Rhendeltat. Om
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haplogruppen dr koncentrerad till kusttrakter med sjofart sa
skulle det kunna forklara att den inte syns i nationella
genomsnitt, som i England, Skottland, Tyskland, Sverige och
Norge.
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Figur 2-21. Frekvensen av haplogrupp K. Svart betyder
>20%. Hogst frekvens har uppmditts hos ashkenazi-judar, vilka
forr bodde i ett sammanhdngande omrdde lings Rhen: 29%
(héir markerade inom Israel med griinser enligt FN:s
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resolution 181). Ddrefter foljer druser med 16%,
Goteborgsomradet med 14%, och Yttre Hebriderna med 13%.

Haplogrupp Ul (Figur 2-22) dr helt klart hemmahorande i
Mellanostern.

Frekvens

Procent av dla prov
0

000000000000

Figur 2-22. Fordelning av haplogrupp Ul. Svart betyder
>10%. Syrier har drygt 7%, beduiner knappt 7 %, enligt dessa
data.
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Haplogrupp U3 dr nagot nordligare i sin utbredning, Mindre
Asien och Kaukasus (Figur 2-23).
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Figur 2-23. Utbredning av haplogrupp U3. Svart betyder
>10%. Hogst frekvens, 14%, uppmidittes hos adygierna, ett
nordkaukasiskt folk.

Haplogrupp U4 (Figur 2-24) har sin hogsta frekvens i
Osteuropa.
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Figur 2-24. Frekvens av haplogrupp U4. Hogst frekvens
rapporterades hos ryssar och azerier, bada drygt 8%.

Haplogrupp US ér den intressantaste for Nordeuropas
vidkommande, av dem som aterstar, sa vi tar den sist.
Haplogrupp U6 ir sydostlig fran europeisk horisont sett (Figur
2-25).
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Figur 2-25. Frekvens av haplogrupp U6. Bland de anvinda
kdllorna var frekvensen hogst hos beduiner med knappt 7%,
men frdn andra, indirekta kdllor kommer uppgifterna att
frekvensen dr ca 12% pa Sicilien, knappt 7% i Grekland, 6% i
Albanien, samt 8% bland jemenitiska judar (utanfor kartan).
Det har hdavdats att forekomsten pd Iberiska halvon dr ett
resultat av den moriska nédrvaron ddr.
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Haplogrupp U7 (Figur 2-26) fanns i laga frekvenser hos druser
och kurder, och i mycket laga frekvenser hos basker och i
Sydosteuropa. Dessutom riknade jag till 5,5% hos uigurer,
med hemvist i vistligaste Kina, men dir maste jag reservera
mig for risken av en felaktig inplacering pa sliakttradet av de
aktuella haplotyperna.
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Figur 2-26. Frekvens av haplogrupp U7. Svart betyder >10%.
Hogst var frekvensen hos druserna med 4,4% och kurderna
med 3,8%. I Baskien och i sydostra Europa fanns det en dryg
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procent, men pd resten av kontinenten var halterna som hogst
ndgra tiondedelar.
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Figur 2-27. Frekvens av haplogrupp U5. Svart betyder hér
>20%. Frekvensen hos samerna dr 45%, och hos skaningarna
36%. Ddrefter foljer Finland-Estland med 17%, stora delar av
nordostra Europa och Skandinavien med 13%, Baskien med
12%, och Orkney med 11%.
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Den underhaplogrupp till U som nu &terstar, dr den som har i
sarklass hogst frekvenser, ndmligen US (Figur 2-27). Det ér
ocksa den dldsta enligt dateringarna, med sina 49 tusen ar. Till
skillnad fran de 6vriga (med viss reservation for U4) sa har
denna en klart nordlig utbredning. Hogst frekvens nagon stans
ar observerat hos samerna, foljt av — intressant nog —
skaningarna. Detta paminner om haplogrupp V som vi sag
tidigare, ddr skaningarna och samerna bada hade kring 40%,
och baskerna pa tredje plats bara hade 11%.

US har ocksa har gamla underhaplogrupper. Plansch 2-2 visar
kartor 6ver USa och dess underhaplogrupp USal (Figur 2-28),
samt USb och dess undergrupp U5b1. Den senare visas 1 Figur
2-29.

Medan skaningar har bade U5al och U5bl1 i namnvérda
frekvenser, har samerna i stort sett enbart USb1 (Figur 2-29).

Den stora likheten mellan skaningar och samer, i forhallande
till samtliga 6vriga populationer, dr hogst anméirkningsvird. Vi
ska titta narmre pa det senare, men forst nagra ord om alder
och ursprung for de olika haplogrupperna, enligt en stor studie
gjord hidrom aret.
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Figur 2-28. Frekvens av haplogrupp USal. Svart dr >20%.
Hogst frekvens finns i Skane, 7%, medan azerier och
nordkaukasierna har dryga 6%, och stora delar av Osteuropa
ligger kring 5% som ett rumsligt utjéimnat medeltal.
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Figur 2-29. Frekvens av haplogrupp U5b1. Svart betyder
>20%. Samerna har ndstan 43%, skdaningarna 29%, medan
ingen annan grupp ens ndr upp till 3%.

Aldersbestémning och ursprungsanalys

For att kunna tolka den nutida fordelningen av haplogrupper
masta man forsoka ta reda pa hur gamla de olika grenarna pa
slikttridet dr, och var de uppstétt. Aldern bestims genom att se
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hur ménga mutationer som har uppstétt efter en viss
forgrening. Som en forsta approximation kan man anta att den
plats dér de flesta av de foljande mutationerna finns — utan
nagra luckor i sekvenserna — &r den ddr mutationen uppstatt.
Inom Europa — Mellanostern, vilket nog bést kan beskrivas
som en enda sammanhéngande befolkningsregion, har
emellertid folkvandringar pa kors och tvirs genom tiderna
gjort att situationen dr nirmast kaosartad. Tidiga studier, som
gjorde grova forenklingar och antaganden utan stdd, kunde
komma fram till diametralt motsatta resultat betraffande till
exempel invandringen till Europa i1 samband med jordbrukets
inforande. Mera forfinade studier visar hur komplex bilden 1
verkligheten dr — och att en stor del av Europas befolkning
hiarstammar fran folk som overvintrade istiden hir, inte fran
sentida invandring fran Framre Orienten eller Nordafrika.
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Skenbar alder, 95% konfidensinterva
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Figur 2-30. Berdknad dlder for ndgra utvalda mtDNA-
haplogrupper. Data fran Richards et al. (2000)~. Ett antal
haplogrupper dr signifikant dldre i Mellanostern (J, T, T1, HV,
H). Ndgra har daldrar som éverlappar (U, U5, K, V). Tva av
dessa (U5, V) har sd mycket storre variation i Europa att
forfattarna bedomde att de uppstatt ddr och sedan spritts till
Mellandstern (den stora osdkerheten i dldern for dessa i
Mellandstern beror pa ett litet antal individer, 22 respektive
06).
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Baserat dels pa dldersbestamningarna i Figur 2-30, dels pa
antalet forgreningar i slidkttradet i Mellandstern respektive
Europa, drog Richards et al. (2000)* slutsatsen att samtliga
betydande haplogrupper i Europa hade kommit in fran
Mellanostern eller mojligen fran en tredje region, utom US och
V som definitivt uppstatt i Europa, och I, W samt X, vilka
mojligen hade uppstatt i Europa.

Notera hur manga haplogrupper som har aldrar i intervallet
15000 — 25000 ar. Det motsvarar den delen av senaste istiden
da isen stod som ldngs i soder, som virst dnda nere i norra
Tyskland och Polen, da det var som kallast. Darfor finns
mojligheten att dessa aldersbestimningar aterspeglar en
flaskhals 1 befolkningens storlek 1 Europa, som orsakat att man
far for lag skenbar alder.

Den i Europa dominerande haplogruppen, H, finns inte alls hos
beduiner. Daremot finns 3,4% HV, och, vad mera &r, hela
17,2% av pre-HV (mellan R och HV). Endast i Jemen &r
frekvensen av denna hogre, med 25,6%. I Europa finns pre-HV
bara sporadiskt och framfor allt 1 sydost (med 1,7%), men den
har antréffats sa langt norrut som i Finland.

Richards et al. (2000)* forsokte beridkna vilka haplotyper som
kommit till Europa fran Mellanostern, och nir. De provade
olika kriterier for att identifiera “grundare”, och for att avskilja
sadana haplotyper som kommit till Mellanostern fran Europa i
senare tid. Nagra utvalda data med det mest rimliga kriteriet
(fs) redovisas 1 Figur 2-31.
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Invandrande haplotypers alder, 95% konfidensinterve
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Figur 2-31. Alder for de viktigaste haplotyper som kan utgéra
anmddrarna till den europeiska befolkningen, enligt Richards
et al. (2000)~. De haplotyper som inte forgrenar sig stjdrnlikt
runt grundaren har markerats med en apostrof (HV’, H’).
Dessa dldrar har storre osdkerhet dn de ovriga, och
slikttrddets utseende kan vara en effekt av en senare
befolkningskris. (CRS = Cambridge Reference Sequence)

Den édldsta invandringsvagen av moderna ménniskor till
Europa forde med sig haplotypen U (lika med CRS 1 HVS1)
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fran Mellanostern. Efter en inledande kall period (en stadial)
under istiden blev det under en tid mildare (en interstadial),
och det var under denna isfritt sa langt norrut som Jamtland.
Tidpunkten for denna stadial stimmer vél dverens med
dateringen av invandringen av haplogrupp U. Alla
underhaplotyper till U kom in med senare invandringsvagor,
utom US5 vilken uppstod 1 Europa, som tidigare ndmnts.

Haplotyp I (karaktériserad av 16129 och 16223 1 HVS1) kom
mojligen till Europa strax fore det senaste nedisningsmaximat.

I samma veva kom haplogrupp HV (CRS i HVS1) och H
(16293-16311). Eftersom dessa inte uppvisar ett stjarnlikt
monster i slakttradet dr det svart att datera dem med nagon
precision. Framfor allt 4r den reella osékerheten storre dn den
matematiskt framridknade, som visas i Figur 2-31 — ndgot som
inte minst illustreras av att aldern for HV i Figur 2-30 &r
mycket ldagre dn den i Figur 2-31! Vi far noja oss med att anta
att de kom fran Mellandstern strax fore hogistiden.

Haplogrupp H (CRS) har didremot sannolikt kommit in i
samband med en begynnande klimatforbittring, och genomgatt
en sa snabb befolkningsexpansion, att denna enda haplotyp
kommit att bli den i sérklass storsta 1 Europa. Haplotypen kan
ha kommit in fran Mellandstern, men man kanske skall
reservera sig for att den ocksa kan ha kommit 6ver Gibraltar
sund. Den &r ju vanligast pa den Iberiska halvon, och bland till
exempel araber d4r H mycket ovanlig. Ett folk som inte var med
i nagon av de nimnda undersokningarna kan ha varit den
formedlande ldnken. Forskarna bakom studien holl det ocksa
for mojligt att H(CRS) kan ha kommit in i flera omgangar.

Osikerheten i aldersbestdmningen for X (16189-16223-16278)
och W (16223-16292) ir sa stor, att man inte kan sdga om de
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kom fore eller efter hogistiden. Kom ocksa ihdg att det inte &r
sikert att I, W eller X ens kom fran Mellanostern, utan att det
ar mojligt, baserat pa det som nu &r ként, att de skulle kunna ha
ett europeiskt ursprung — i sa fall troligen i nagot ganska
isolerat istidsrefugium.

Haplotyp K (16224-16311) och mojligen T (16126-16294) ir
ddremot formodligen lite senare invandrare, mojligen
sammanhédngande med den drastiska klimatforbittring som
satte in efter Yngre Dryas. Ytterligare en grupp, hér
representerad av J (16069-16126) och T1 (16126-16163-
16186-16189-16294), ir sa ung i Europa att man maste
missténka att de kom in med den sa kallade neolitiska
revolutionen, alltsa i samband med jordbrukets inforande.

Korrelationsanalyser

For att fa ett grepp om hur lika eller olika skaningar och samer
ar i forhallande till andra folk, har jag gjort ett par olika sorters
korrelationsanalys. Den forsta, pa engelska kallad principal
component analysis (PCA), vrider “molnet” av punkter sa att
“molnets” ldngsta axel blir x-axel, och dess nést ldngsta axel
blir y-axel. Dessutom far man reda pa hur mycket av
variationen som forklaras av respektive axel.

Normalt nir denna analys gors for Europa sa utesluter man
samerna. Det dr namligen s&, att alla europeiska folk tillhor
samma stora genpool, i en salig blandning, med ett enda
undantag: Samerna. Sa lat oss nu se hur data faller om man
inkluderar samerna — samt, forstds, skaningarna (Figur 2-32).
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Figur 2-32. ”Principal Component”-analys av haplotyper i 15
europeiska populationer. Analysen utgick fran en matris av
korrelationskoefficienter mellan respektive folks
haplogruppfrekvens, berdknad pa 46 olika haplogrupper.
Data: 28 skaningar fran Lund (Kittles et al. 1996), 32
svenskar, antagligen fran Stockholm eller Uppland (Sajantila
et al. 1996)*, 20 ester (samma kdlla), samt 61 samer fran
Finnmark i Norge, bdde fran inlandet och fran kusten
(Delghandi et al. 1998)>. Ovriga (33 danskar, 28 finnar, 14

= Sajantila, A., Salem, A.H., Savolainen, P., Bauer, K., Gierig, C. & Piébo,
S., 1996: Paternal and maternal DNA lineages reveal a bottleneck in the
founding of the Finnish population. Proceeding of the National Academy
of Sciences, U.S.A.,93(21): 12035-12039.

» Delghandi, M., Utsi, E. & Krauss, S., 1998: Saami Mitochondrial DNA
Reveals Deep Maternal Lineage Clusters. Human Heredity,48: 108-114.
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isldnningar, 60 basker, 49 bavarer, 107 nordtyskar, 93
walesare, 69 cornwallingar, 31 portugaller, 29 spanjorer och
22 turkar) dr fran Richards et al. (1996)”, hdmtade fran
GenBank». Observera att skillnaden i skala mellan de tvi
axlarna dr enorm (ca 1:3000).

Den helt overvédgande delen av variationen finns som véntat
mellan samer a ena sidan, och 6vriga europeiska folk a andra
sidan. Det mirkliga dr emellertid att skaningarna inte faller till
vénster bland danskar och svenskar med flera, utan ca 80%
over at samernas hall. Det bekriftar vad kartorna tidigare
visade, att skaningar och samer verkar ha mycket gemensamt
pa modernet (jag har ddremot inga data om skaningarnas Y-
haplogrupper).

For att kontrollera om dessa mirkliga data fran Skane var
palitliga sokte jag i Genbank efter ”Scania”. En enda mtDNA-
sekvens fanns (nr X93334). Den var visserligen komplett, men
jag ndjde mig med att analysera HVS1. Resultat? Den tillhor
haplogrupp U5ala, eftersom den har mutationerna [16093
16153 16256 16270 16311 16399]. Haplogrupp USal finns i
bade Skéane, Sverige och Danmark, sa resultatet av detta prov
blev “oavgjort” — det kan varken anvindas som argument for
eller emot att de mérkliga data &r riktiga.

Den andra axeln i PCAn i Figur 2-32 star endast for knappa
6% av variationen, och med tanke pa det ringa urvalet skall
man nog inte ta for hogtidligt pa variationerna langs y-axeln.

« Online pa http://www.ncbi.nlm.nih.gov/. Vilj "Nucleotide” och skriv till
exempel ”Sweden mitochondri* control region”, sa far du upp ett antal
analyser av mtDNA-data. Sedan &r det en annan sak att det &r rena
gallimatiasen om man inte vet hur man skall hantera data.
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Dock ir det slaende hur ndra varandra Danmark, norra
Tyskland, Baskien, Cornwall och Wales faller — och dven
Island, vars punkt dock dr dragen en bit at Skane till. Det r lite
kuridst hur nédra varandra Sverige och Estland hamnar, och hur
langt bort fran dessa Finland ligger. Som sagt var skall man
inte ta for allvarligt pa detta, men var och en kan ju roa sig
med att fundera 6ver om denna fordelning av punkterna 4r ett
resultat av det naturliga urvalet snarare @n av folkvandringar —
dven om de tva faktorerna naturligtvis inte kan frikopplas fran
varandra, eftersom folk som har till exempel fiske som
naringsfang ju framst tenderar att kolonisera kuster, om ni
forstar vad jag menar.

Den andra typ av analys som har gjorts kallas just
korrelationsanalys, eftersom den maximerar korreleringen av —
1 detta fall — haplogrupper med folk. Om ett folk karaktériseras
av en viss haplogrupp, sa kommer det folket och den
haplogruppen att falla intill varandra. Resultatet (Figur 2-33)
var emellertid inte sa enkelt att tolka. Dock dr folkens
placering lidngs x-axeln néstan hundraprocentigt korrelerad till
deras frekvens av haplogrupp H, vilken har antagits ha
baskerna som sitt ursprung.
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Figur 2-33. Korrelationsanalys av folk och haplogrupp (x dr
den viktigaste axeln, y den ndst viktigaste). Haplogrupperna dr
grupperade i 15 grupper, samma som antalet folk. Av
diagrammet framgdr att den viktigaste faktorn dr frekvensen
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av haplogrupp H, och folken fordelar sig ldngs x-axeln efter
hur mycket eller lite H de har. Baskerna har mest, 72%,
samerna minst, 8%. Flera folk faller annorlunda dn i forra
analysen, men dter igen kan man notera att svenskar och ester
hamnar ndra varandra, medan finnarna hamnar langt borta.

Korrelationsanalysen har en tendens att trycka ihop extrema
vérden in mot mitten. Mycket riktigt sa framstar inte
skillnaden mellan samer och 6vriga folk som lika markant 1
denna graf. Man far ocksa komma ihag att antalet personer i de
olika folken &r mycket l1agt, speciellt for Island (14 pers),

Liaser man Helgason et al. (2000), sa fanns det bland 325
isldnningar hela 11,7% av T, och den nést storsta haplotypen
var till och med en variant av T som inte hade antriffats nagon
annan stans. I detta urval av 14 personer fanns det dock ingen
med T — men 3 personer med J, vilket dr en stark
Overrepresentation.

Y-axeln forefaller vara forknippad med frekvensen av bade J
och T hos folken. I detta urval har Finland och Island relativt
mycket av dessa haplogrupper tillsammans, och hamnar dérfor
langre fran x-axeln &n Sverige med flera.

Sammanfattningsvis antyder grafen att basker och samer
forefaller vara @ndpunkter i en skala. Det &r allmént accepterat
att baskerna bidragit mycket till genpoolen 1 stora delar av
Europa. Samerna betraktas som en anomali, som inte hor till
den europeiska genpoolen. Nér vi nu hittar samma
haplogrupper i Skane sa stéller det den asikten pa huvudet.
Darfor bor vi forsoka ga vidare och forsoka se hur langt
likheten verkligen stricker sig.
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Gatan samer och
skaningar

Kartorna talar sitt tydliga sprak, korrelationsanalyserna ovan
sdger samma sak, men till syvende og sidst sa @r de ju faktiskt
allihop baserade pa haplogrupper, inte haplotyper. Det kan ju
vara sa, att de tva folken delar samma haplogrupp, men inte
har exakt samma mutationer for det. For att kontrollera hur
néra slékt de egentligen dr maste man titta pa individ for
individ, och se vilka mutationer de har. Det 4r minst sagt svart
att fa nagon visuell 6verblick Gver en sadan tabell (en som jag
visade tabellen for sa att det sag ’psykedeliskt” ut). Darfor ar
det béttre att redovisa data grafiskt i ett slakttrdd. Dessutom
innehaller faktiskt sldkttridet mer information &n tabellen.

Om man skulle ge sig pa att analysera mtDNA-sekvensen for
samtliga personer i en trakt sa skulle naturligtvis manga ha
exakt likadant mtDNA. Tar man ett urval av personer sa missar
man vissa haplotyper, men man kan dnda fa en idé om
huvuddragen i slékttriadet. I en finsk studie med 480 personer
fran norra Finland (Finnild et al. 2001), fanns det till exempel
192 olika mtDNA-sekvenser.

Denna grupp ménniskor hade den hogsta frekvensen av W av
alla studier som jag stott pa. Eftersom W1 ir stjarnformad kan
man formoda att detta folk &r kéllan for den haplogruppen. Det
betyder i sin tur att det i norra Finland med viss sannolikhet
finns resterna av ett tidigare unikt folk, som nu blandats upp
med omgivningen. Historiska kéllor ger vid handen att det bor
vara antingen kvénerna eller bjarmerna som doljer sig bakom
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W, eller bade och (de hade besliktade sprak enligt vikingatida
killor).

Detta sldkttrad fran norra Finland (Kajanaland, norra Savolax,
del av Osterbotten) har jag anvint som bakgrund for att plotta
data fran nagra betydligt mindre studier. Innan vi kommer till
samer och skaningar vill jag visa ndgra andra, “normala”
europeiska populationer som jamforelse. I de foljande
figurerna visas slakttriad framstillda med samma data som
anvindes 1 korrelationsanalyserna ovan. Vi borjar med Estland,
Sverige och Danmark (Figurer 2-34 till 2-36).

En hastig blick pa sliakttraden for ester, svenskar och danskar
visar att de ser i stort sett likadana ut: En ganska stjdrnformig
H-haplogrupp runt CRS, en lag halt av V, och lite spridda
representanter for T, J, K och U (U4 i Sverige och Estland,
USa i Sverige och Danmark). Dessutom har bade Danmark och
Estland en vardera av W.

Jamfor nu med skaningarna (Figur 2-37) och samerna i
Finnmark (Figur 2-38). Bigge dessa urval saknar helt T, J och
K. Grundhaplotypen for V dr den dominerande hos dem bégge
— exakt samma haplotyp. Nast vanligast dr USb1, ocksa dér
exakt samma. Pa tredje plats kommer en haplotyp med hela 5
mutationer 1 HVS1, lika hos bédgge folken. Vad mera ér, vid
mina genomgangar av data for ett par tusen individer fran hela
Europa och vistra Asien inklusive Mellanostern, har jag inte
antriaffat en enda individ med denna kombination, som inte var
skaning eller same!
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Figur 2-34. Slikttrid for 20 ester, ovanpa ett nedtonat
slikttrdd fran norra Finland. Siffrorna pa linjerna avser vilken
mutation som intrdffat. Numren i cirklarna avser antalet
individer (de finska siffrorna anger individernas lopnummer).
Gul farg avser en haplotyp som antrdiffades hos esterna men ej
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hos finnarna. Bla farg avser detsamma, med tilldigget att en
dotterhaplotyp till den antrdffades hos finnarna.
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Figur 2-35. Sléikttrdd for 32 svenskar.
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Figur 2-36. Sldkttrdd for 33 danskar.
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Figur 2-37. Slikttrid for 28 skaningar, provtagna i Lund.
Gron fdrg avser en haplotyp som inte antrdffats hos vare sig
finnar eller ndgot annat folk, men som delas med samerna. De
rombformade linjerna visar att det dr oklart i vilken ordning
mutationerna skett.
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Figur 2-38. Slikttréid for 61 samer i norska Finnmark. Aven
HVS2 har hdr analyserats.
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Som framgar av bakgrunden till grafen antriffades den heller
inte 1 norra Finland, trots att hela 480 personer provtogs dér.
Och, som gradden pa moset, 4ven en V-haplotyp hos
skaningarna som ligger tre mutationer fran grundvarianten, har
antraffats hos samer i en annan studie (Torroni ef al. 1998 och
referenser diri).

Dessa slékttrad visar att skaningarna och samerna som deltog i
dessa undersokningar 4r mycket néra sldkt. De tre
dominerande haplotyperna hos samerna fanns ocksa hos
skaningarna — och de var dven de tre dominerande dir (med en
delad tredje plats). Det dr en hdpnadsvickande likhet! Man
undrar nédstan om proverna i Skane togs pa medlemmar av
”Samiska Studentforeningen”, eller om laboratoriet blandat
thop proverna...» Det dr naturligtvis angelidget att utoka
dataunderlaget fran Skéne genom att analysera fler personer.

Inte nog med att samer och skaningar har samma haplotyper,
de har ocksa nistan lika lite heterogenitet — det vill sdga, de &r
lika genetiskt homogena pa modernet. Figur 2-39 visar
heterogeniteten i mtDNA, med data fran flera kéllor. Notera
hur extrema samerna och skaningarna ér.

« Torroni, A., Bandelt, H.J., Durbano, L., Lahermo, P., Moral, P., Selitto,
D.,Rengo, C., et al., 1998: mtDNA analysis reveals a major late paleolithic
population expansion from southwestern to northeastern Europe. American
Journal of Human Genetics, 62: 1137-1152.

= Allvarligt talat sa har ett flertal andra forskare anvint dessa resultat, alltid
sammanslagna med andra prov, och ingen har mig veterligen ifragasatt
deras riktighet.
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Figur 2-39. Haplotypdiversitet for mtDNA.

Den dominerande haplotypen i Skéne r alltsd V. Tendensen
hos Finnmarkssamerna ir att H endast finns hos kustsamer, V

7

ar vanligare pa kusten dn i inlandet, och U5b1 dominerar starkt

1 inlandet (speciellt mot svenska grinsen, i Kautokeino, i ovre

delen av Altas drineringsomrade). Det antyder att V och H kan

ha kommit samma vég — lings kusten — och att U5b1 &r den
mest “ursamiska” haplogruppen.
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Varifran kommer haplogrupp V?

Lat oss forst se vad forskarna har kommit fram till om
ursprunget for V.

Torroni et al. (1998)" kom fram till att haplogrupp V uppstatt i
trakten av Baskien for omkring 13000 ar sedan. De drog
slutsatsen att Europa aterbefolkats fran den Iberiska halvon
efter istiden, eftersom H och V verkar f6ljas at. Haplogrupp V
finns i hela nordvéstra Europa med négra fa procent, samt pa
norra Sardinien och hos Nordafrikas berber. Hogst frekvens
har den hos samerna.*

Storst diversitet (antal efterféljande mutationer) har emellertid
V pa Iberiska halvon (0,77 + 0,19), f6ljt av berberna (0,56 +
0,25). Samerna har endast 0,09 + 0,04 som medelantal
mutationer fran grundversionen (grundversionen &r ju
dominerande i frekvens, liksom hos skdningarna). Resterande
europeiska folk sammantaget far viarde 0,63 + 0,11. Ett
slakttrad for basker visas i Figur 2-40.

= De ovanndmnda data fran Skéne (fran Kittles ef al. 1999) var dnnu inte
publicerade, men pa tal om dessa s& har de mig veterligen &nnu inte vigts
in i samband med en diskussion om V eller USb1. Det beror formodligen
pa flera faktorer: (1) Kittles et al. (1999) redovisade inte nagra
haplogrupper; (2) det finns tryckfel i Kittles et al. (1999) som gor det svart
att analysera data (detta dr bekriftat av Richard Kittles per e-mail); (3) data
redovisas som representativa for ”Sverige”, varfor de som har anvint data,
t.ex. Helgason et al. (2000), har slagit ihop dem med andra undersokningar
forst, sa att det sirpraglade med dem foérsvunnit i miangden.
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Figur 2-40. Sldkttrdd for basker (samma studie som i
korrelationsanalysen).
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Av detta skil drog forskarna slutsatsen att nuvarande Baskien
nog var urhemmet for haplogrupp V. De stodde ocksé sin
slutsats pa andra argument: Att det varit svinkallt i Europa
under istiden, och att folk darfor dragit till Spanien for att fa
lite virme; samt att Magdalenienkulturen spreds fran den
Iberiska halvon hela vigen upp till Polen i slutet av istiden.
Samerna skulle enligt deras analys ha fatt haplogrupp V fran
nagot folk i norra Europa i relativt sen tid, och haplogruppen
skulle ha blivit sapass vanlig pa grund av en stark
grundareffekt.

Det drojde dock inte mer 4n ett ar innan ett par baskiska
forskare menade sig ha kullkastat teorin. Stendlderns basker
hade nimligen inte haplogrupp V. Atminstone inte nigon av
de 121 individer som levde for ungefir fyra — fem tusen ar
sedan, och som nu sent omsider fatt sitt mtDNA analyserat av
Izagirre & de la Rua (1999)~.

Det dr dessutom sa, att dessa stenaldersbasker skiljde sig
ganska mycket fran dagens basker. De hade 37,2% H, 12,4% J,
19.8% K, 16,5% U, 9,1% T+X, samt 5% Ovriga och okinda.
Ingen I, V eller W. Analysen gjordes med restriktionsenzym,
inte genom att avkoda DNA-molekylen, sa det gar inte att gora
ett slakttrdd for dessa som dr jamforbart med det 1 Figur 2-40
for baskerna.

Det som forskarna fokuserade sin artikel pa var att de saknade
V, men det dr néstan dnnu mera frapperande hur mycket

« [zagirre, N., & de la Rda, C., 1999: An mtDNA Analysis in Ancient
Basque Populations: Implications for Haplogroup V as a Marker for a
Major Paleolithic Expansion from Southwestern Europe. American Journal
of Human Genetics, 65: 199-207. Online pa

http://www journals.uchicago.edu/AJHG/journal/
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mindre de hade av H: Betydligt mindre 4n dagens medelvérde 1
Visteuropa! I gengéld hade de mera avJ,Koch T.

Hur lika eller olika dr da stenaldersbaskerna dagens basker?
Korrelationen mellan nutidens och datidens basker (0,86) &r
faktiskt ldgre dn genomsnittet for korrelationen mellan
nutidens basker och dvriga europeiska folk (om man uteldmnar
samerna). De &r alltsa rejdlt annorlunda. Stenaldersbaskerna
korrelerar relativt sett béttre med isldnningar, medan de nutida
baskerna korrelerar relativt sett béttre med ester och finsk-
ugriska folk i Ryssland. I absoluta tal 4r dock de forntida
baskerna mest lika de nutida portugallerna. Vad skall man tro
om det? Har baskerna fordndrats som en foljd av invandring
fran nordost, istillet for tvdartom? Eller &r det en f6ljd av att det
naturliga urvalet har sallat fram den mest framgangsrika
haplogruppen for det europeiska klimatet — eller kanske for en
jordbrukande befolkning?

Det naturliga urvalet kan ju &ndra procenttalen, men det kan
inte introducera haplogrupp V. Lt oss atervinda till den — var
kan den ha uppstatt om inte hos baskerna?

Alternativ nummer tva var berberna. Faktiskt sa Gverlappar ju
sannolikhetskurvan for baskerna och berberna varandra, nar
det giller haplogruppens diversitet. Det finns alltsa en viss
sannolikhet for att data dr missvisande, och att det faktiskt ar
berberna som har storst diversitet. Tink om V kommer fran
Nordafrika?

Alternativ nummer tre var, enligt Torroni et al. (1998),
samerna, eftersom de hade mest V. Baserat pa vad vi nu tror
oss veta kan vi darfor lika gidrna ersitta samerna med
skaningarna i den ekvationen, eftersom ju skaningarna hade
annu hogre frekvens av V. Men diversiteten ar ju véldigt 1ag,
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inviander den som har f6ljt med i tankegangen. For det forsta,
sa dr det inte omajligt att forklara: Om den effektiva
befolkningsstorleken var liten, och den sedan snabbt
expanderade, sa skulle man kunna fa den effekten dven om
haplotypen dr gammal. Det faktum att det endast i Skéne och
hos samerna antréffats en underhaplotyp som har sd mycket
som 3 mutationer ansamlade i HVS1, antyder ju att haplotyp V
funnits dér ett tag. For det andra 4r det kanske inte ens sant. [
de data vi hir anvénder fanns det 3 mutationer pa 12 individer
i Skane, alltsa 3/12 = 0,25. Detta dr i HVS1 allena, liksom de
tidigare data. Finnmarkssamerna far virdet 0,23. Men om vi
tittar pa norra Finland, de 480 personer vars slakttrad ligger
som en skugga bakom de Gvriga sldkttraden ovan, sa finns det
27 personer med V. Majoriteten av dem har 1 mutation, och
medeltalet dr 0,70 mutationer fran grundversionen (jag riknade
inte 16519 eller 16558 eftersom de &r utanfor det som normalt
analyseras i HVS1; rdknar man in dem blir medeltalet 0,81).

Kan haplogrupp V ha uppstétt i Finland? Lat mig citera
Torroni et al. (1998, s. 1143): ”Screening for ... has revealed
that some mtDNAs with the sequence features of the common
ancestor of haplogroups V and H are still present in the
Druzes, central Italians, Sardinians, and Finns” (min
kursivering). Den gemensamma anmodern till V och H finns
alltsd hos finnarna, samtidigt som norra Finland har en hog
diversitet. Det verkar lovande, men lat oss ocksa se pa de
alternativa kandidaterna innan vi utropar en segrare.

Haplogrupp V har inte antréffats i centrala Italien (varmed
sikert avses Toscana) eller hos druserna. Sardinien, slutligen,
blev inte befolkat forrdn for 9000 ar sedan, uppenbarligen per
bat. Fyra personer med haplogrupp V har antréffats pa on,
varav 2 hade en mutation vardera fran grundtypen. Den ena av
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dessa mutationer (16189) har ocksa antriffats i Schweiz och
hos berber i Algeriet (Torroni et al. 1998) samt hos basker
(Figur 2-40). Det finns inget som direkt talar for att Sardinien
var urhemmet. Berberna framstar dock fortfarande som en
mojlig konkurrent om titeln, eftersom det &r troligt att den
gemensamma anmodern ocksa finns dar.

Nar det giller norra Finland som urhem for V sa finns det ett
litet problem: For 13000 ar sedan lag det ett par kilometer is pa
platsen ifraga. Emellertid dr det inget starkt motargument,
eftersom a ena sidan haplogruppen kan ha kommit med det
koloniserande folket dit i takt med att isen smiilte av, och &
andra sidan haplogruppen lika vél kan vara flera tusen ar
yngre. Aldersbestimning av haplogrupper ér som sagt ingen
exakt vetenskap. Antagandet som gors dr att man kénner till
alla mutationer, vilket vi naturligtvis inte gbr. Men dven om vi
gjorde det, sa kan vi aldrig komma ifran en viktig faktor,
namligen slumpen. Till raga pa allt sa finns ocksa méjligheten
av att det naturliga urvalet verkat.

Tentativt kan man nog anta att V uppstod 1 ett folk vars
attlingar nu bor 1 norra Finland, snarare 4n hos berberna. Detta
eftersom den hogsta diversiteten finns 1 Finland, och de hogsta
frekvenserna av V finns i Finlands grannskap: I Lappland och 1
Skane.

Berberna kan ha fatt V som ett resultat av vandalernas
folkvandring, om man hypotetiskt antar att vandalerna hade
lika hog frekvens av V som dagens skaningar. Pa den tiden
fanns ju inte araberna i nordvistra Afrika, sa det forefaller
logiskt att vandalernas gener idag skulle aterfinnas hos de
tidigare invanarna, berberna.
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Men sig den gliddje som varar. Som jag senare skall
aterkomma till holl inte argumentet att V inte fanns hos
stenaldersbaskerna. V kan alltsa fortfarande ocksa ha kommit
dérifran, till norra Finland, for bra linge sedan.

Varifran kommer da samerna?

Eftersom finnar och samer bada talar finsk-ugriska sprak, sa
ligger det nira till hands att jamfora med andra finsk-ugriska
folk for att finna finnarnas och samernas ursprung. De samiska
generna fanns ju representerade i norra Finland, som vi sett.
Finns de ocksa representerade hos finsk-ugriska folk i Ostra
Ryssland? Figur 2-41 visar ett slakttrdd upprittat Gver 16
komer (forr syrjiner), 8 mordviner, 2 marier (forr tjeremisser)
och 2 udmurter (forr votjaker). Komiska och votjakiska &r
nérbeslidktade permiska sprak, medan “mordvinska” och
tjeremissiska forr fordes till en grupp kallad Volga-finska, men
vars slidktskap nu ifragasatts. Som en sammanfattande
bendmning pa dessa folk anvinds hér vist-uraliska.

Notera att mordvinerna bestar av tva folk och sprak, erza och
moksja, som dr utseendemissigt olika: Erza dr mera ljusa och
blaogda, moksja mera morkhariga och brundgda (enligt
uppgift fran en erza pa Internet, som inte kunde forsta varfor
ryssarna envisades med att klumpa ihop dessa tva obeslédktade
folk i en grupp — vilket for 6vrigt Nationalencyklopedin ocksa
gor). Tyvérr ér det alltsa inte kidnt om det var erza eller moksja
som provtogs.
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Vast-uraliska folk
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Figur 2-41. Sldkttrad over mtDNA frdn 28 individer
representerande 4-5 olika viist-uraliska folk (se texten), fran
ostra europeiska Ryssland.
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I undersokningen fanns ocksa med 10 khanter (forr kallade
ostjaker), men eftersom detta finsk-ugriska folk bor 1 vistra
Sibirien, i floden Obs nedre lopp, Oster om Uralbergen, och
eftersom de inte hade en enda gemensam haplotyp med
ovannidmnda vist-uraliska folk, sa utelamnades de (i deras
prov fanns det mest asiatiska haplogrupper, samt J och T).
Notera att det dr khanter och marier som har hogst frekvens av
Y-kromosomhaplotypen N3, vilken uppenbarligen har
vistsibiriskt (Ost-uraliskt) ursprung.

Uppenbarligen &r inte dessa vést-uraliska folk nagon "hot
spot” for haplogrupp V. Dessutom kan vi notera att de helt
saknar U5b1, den haplogrupp som dominerar hos samerna.
Haplogrupp H star for 6ver 50%, lika mycket som i norra och
nordvistra Europa. Jimfor man deras haplotyper med de hos
ovriga folk i databasen, sa stimmer hela 6 av dem 6verens med
Sverige (fem H, samt en T2; Figur 2-42). Inget annat folk delar
sa manga haplotyper med de vist-uralska folken — inte deras
grannar i Basjkiriens huvudstad Ufa (trots att hela 53 personer
dér deltog; basjkirerna talar ett turkiskt sprak), och heller inte
de i norra Finland (trots att 480 personer deltog dir). Dessutom
iar de relativa frekvenserna av dessa 6 gemensamma haplotyper
likartade hos de undersokta svenskarna och vést-uralerna.

Ater till fragan d& om varifrdn samerna kom. Det var
uppenbarligen inte fran de permiska eller Volga-finska folken i
ostra Ryssland. Ar det nigra i Sverige som ir nira slikt med
dessa senare, sa dr det definitivt svearna.

Haplogrupp V gav oss heller ingen ledtrad, eftersom den
sannolikt var ursprunglig i nordliga Fennoskandia. Det aterstar
en ledtrad att f6lja upp, och den kanske viktigaste, namligen
U5bl.

105



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

Identiska haplotyper i mtDNA HVS1
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Figur 2-42. Jdmforelse av frekvensen av de delade
haplotyperna hos “svear” (svenskar som formodas ha
provtagits i Uppland), och finsk-ugriska folk véster om
Uralbergen. Bld romb = forekom hos komer, gul romb =
Jorekom hos mordviner, gron romb = forekom hos bdgge de
Jfolken.
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Samerna har ju mera av U5b1 4n av V, och dessutom har de
mycket mer genetisk variation 1 USb1 @n i V. Medelantalet
mutationer dr 0,74 (skaningarna har visserligen 0,88, men det
ar pa ett mycket mindre statistiskt urval, sa osidkerheten &r
storre). Ser vi oss omkring 1 vérlden var denna haplogrupp
finns i Ovrigt, sa &dr den ytterst lite spridd enligt data i Richards
et al. (2000): Grundtypen U5b1 (16144 16189 16270) finns
enbart 1 Skandinavien och norddstra Europa (en kategori som, i
namnda studie, dominerades av individer fran Finland, Karelen
och Estland). Den nidrmaste foregangaren USb (16189 16279)
fanns i lag frekvens 6ver hela Europa, men var inte antréffad i
Baskien. Hogst frekvens hade foregdngaren i sydostra Europa,
foljt av Skandinavien.

I Genbank, den internationella nukleotid-databasen som finns
tillgéinglig pa Internet, antriffade jag ytterligare nagra av
grundtypen, ndmligen en i norra Ryssland», en i Basjkirien*,
samt en 1 Grekland”. Grekland betyder i detta fall 30 individer
fran Attika, och 18 fran Kreta. I en analys av 186 personer fran

= Markina,S.P., Belyaeva,0.V., Slominsky,P.A., Bebyakova,N.A., &
Limborska,S.A.: Mitochondrial DNA diversity in eastern Slavonic
populations. Unpublished.

« Bermisheva,M.A., Belyaeva,0.V., Slominsky,P.A., Khusnutdinova ,E K.,
& Limborska,S.A. Mitochondrial DNA diversity in eastern Slavonic
populations. Unpublished.

s Vernesi, C., Di Benedetto, G., Caramelli, D., Secchieri,E., Simoni,L.,
Katti, E., Malaspina, P., Novelletto, A., Marin, V.T. & Barbujani, G., 2001:
Genetic characterization of the body attributed to the evangelist Luke.
Proceedings of the National Academy of Science, USA. 98(23): 13460-
13463.
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enbart Kreta* saknades den, varfor man kan férmoda att det var
1 Attika som U5b1 fanns. Det fanns dven 2 personer med U5b i
Grekland, och 1 pa Kreta. Hela slikttridet for den grekiska
studien visas 1 Figur 2-43.

Notera att &ven om foregdngaren U5b antriffats med en dryg
procent i Skandinavien, och en knapp procent i “norddstra
Europa”, sd antréiffades ingen med den haplotypen i norra
Finland. Den finns i halter kring 1% i en zon fran
Ostersjoomradet till Balkan, via Donaus och Dnjeprs
avrinningsomraden. Hogst frekvens har U5Sb i det grekiska
urvalet, 4ven om man skulle ha onskat sig att fler personer
hade testats.

Tittar man pa alla varianter av U5b s& hamnar fortfarande
sydostra Europa i topp med 4,7%, men de har 0% U5b1 enligt
samma databas. Den plats dar bade féregangaren och
grundvarianten ar vanligast ar nog anda Skandinavien, enligt
Richters et al. (2000). Men var i Skandinavien? Féregangaren
har varken antraffats hos samerna, svenskarna, skaningarna,
eller finnarna i det material vi har tittat pa, sa var? Richters et
al. hade blott 4 personer med U5b i Skandinavien. Det ar for
fa for att kunna peka ut nagon viss bestamd region.

Aven Helgason et al. (2001)% anger ett ganska hogt varde for
U5b1 och dess varianter i Skandinavien: 2,33%. Av de 323
norrman som de analyserade — ett urval som representerade
hela landet enligt forfattarna — fanns det blott en person som
hade féregangaren U5b, och 2 som hade grundtypen U5b1.
Uppenbarligen ar det inte fran vart broderfolk vi har den
haplogruppen. Var fanns alla de som bidrog till detta hdga
procenttal, 2,33%?

= Villems, R.: Direct Submission 1999-11-02. Institute of Molecular and
Cell Biology, Tartu University, Riia 23, Tartu 51010, Estonia.
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Figur 2-43. Slikttrid over mtDNA for 30 personer fran Attika
och 18 fran Kreta.

Totalt hade de 645 personer i sin databas, vilka fordelar sig
som foljer:
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1. Norge 323 pers  egna analyser

2. Norge 216 pers  fran Opdal et al. (1998)

3. Sverige 28 pers fran Kittles et al. (1999)

4. Sverige 32 pers fran Sajantila et al. (1996)
5. Danmark 15 pers fran Mitochondrial DNA
Concordance

6. Danmark 31 pers fran Richards et al. (1996)

Data fran kalla 2 och 5 har jag inte tillgang till, och av de
ovriga ar det endast 1 och 3 som har nagon enda person med
U5b1: 3 respektive 8 personer. Helt klart ar koncentrationen
storst i den studie som fann att 8 av 28 hade U5b1. Var togs
de proven da? | Skane, i Lund... Det ar just den studien som
gav de extrema vardena pa U5b1 — de nast hogsta efter
samerna.

Vi kan alltsa eliminera Norge som kalla, men Danmark och
Sverige vet vi for lite om. Tyvarr ar det namligen s4, att vi
annu vet pa tok for lite om den genetiska variationen av
mtDNA-haplotyper i dessa lander. Norge, Finland och Island
har analyserats ungefar tiofalt mera an Sverige och Danmark.

De enda mojliga platser som aterstar som hot spot for USb1
ar de Ostersjofinska omradena: Finland, Estland, och
angransande delar av nuvarande Ryssland. Dar finns det
knappa 3% av U5b1 enligt Helgason et al. (2001) — men det
kan ju handa att det handlar om samiska gener som har forts
dit, antingen i verkligheten eller i statistiken.

Sammanfattningsvis, vi hittade en enda ynklig U5b i Norge,
med desto fler 1 Grekland. Vi vet att indoeuropéer invandrade
till Grekland under det andra artusendet fore var tiderdknings

borjan. En mojlighet &r att USb1 uppstod dér dessa protogreker

bodde tidigare, och att skaningar och samer fick haplotypen
déarifran.

Nar det giller fragan om samernas och skaningarnas ursprung
sa kommer vi nog inte sd mycket langre med mtDNA-data. Vi
kan konstatera att samerna &r en blandning av ungefir 100%
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ur-europeiska (paleolitiska) kvinnor, med 60% av min fran
samma ursprung, och 40% mén av vistsibiriskt ursprung.
Vidare kan vi gissa att skaningar och samer var mycket nira
sldkt, innan samerna blandades upp med véstsibiriska mén
nagon gang de senaste artusendena.

111



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

Sammanfattande kartor

Figur 2-44. Haplogruppfordelning i mtDNA hos ndgra
europeiska folk. Alla cirkeldiagram utvisar nutida
forhadllanden, utom den som dr mdrkt S000BP, vilket visar
stendldersbaskernas haplogruppfordelning. Observera hur
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lika alla dr, med undantag for skdningar och samer. O =
ovriga. U* dr i huvudsak U5 utom U5bl, men utanfor
Skandinavien finns ocksd mer av andra U-haplotyper.

Figur 2-45. Haplogruppfordelning i Y-kromosomen hos ndgra
europeiska folk. Trots att det finns fdrre haplogrupper och
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mindre genetisk variation dn i mtDNA, sd dr det mycket mer
variation pd frekvenserna. Cirklar pa samma plats som i
foregdende figur avser samma population, medan ndrliggande
cirklar avser overlappande populationer. R1* dr i huvudsak
RIb.

I tva kartor visas hir haplogruppfoérdelningen i nagra utvalda
populationer i Europa. Folk syddst om Alperna och Karpaterna
har medvetet utelamnats, med undantag for grekerna.

Figur 2-44 visar fordelningen av mtDNA hos nagra europeiska
grupper, och Figur 2-45 visar fordelningen av Y-
kromosomhaplogrupper. S& langt mojligt har urvalet valts sa
att sliktskap pa modernet och fadernet skall kunna jamforas
hos samma population. Aven firgerna har valts for att
underlitta jaimforelser (blatt = fran forsta paleolitiska
invandringen, gront = fran andra paleolitiska invandringen,
brunt = fran slutet av istiden eller neolitikum).

Nu vet du, kére ldsare, snart néstan lika mycket som jag eller
nagon annan om fordelningen av dessa icke-omkombinerande
DNA-typer 1 Europa. Nu kan vi forsoka borja anvénda data till
att rdkna ut vad som till sig dragit haver i svunnen tid. Det &r
dock ingen litt uppgift, eftersom problemet dr underdefinierat,
som det heter. Det har ndmligen varit sa oforskamt mycket
folkrorelser, sa att det finns manga fler okénda i ekvationen dn
vad vi har data — trots att vi har sa mycket data. Dérfor blir den
forsta och viktigaste slutsatsen denna: Européerna har varit
mycket mobila genom tiderna. Och férmodligen har de flyttat
langviga, pa karaktaristiskt folkvandringsmanér, snarare dn
gradvisa utbredningar.
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Det finns en enkel teoretisk forklaring till detta. Nér klimatet
varierar — vilket det gor ovanligt mycket i Europa — sd kommer
folk i ena @nden av ménniskornas utbredningsomrade i
svarighet. Samtidigt forbéttras miljon i motsatt dnde: Nar det
blir torka i soder sa blir det ofta mindre strdanga vintrar i norr,
och nir det blir kallt och missvixt i norr sa blir det gdrna
frodigare i soder. Men for de méinniskor som bor intill det
forbittrade omradet finns det ju ingen anledning att flytta. Dér
blir det endast tal om en langsam expansion i takt med
befolkningstillvixten.

De minniskor som lider av svilt ddremot, de kommer att ge
sig av. De kommer dock att motas av bebott land Sverallt —
dnda tills de kommer till motsatt dnde av den beboeliga zonen.
Dirfor dr det logiskt att folkvandringar till £6ljd av
klimatsvangningar forflyttar folk kors och tvirs dver
kontinenten, inte till det ndrmaste grannomradet (Figur 2-46).
Den stora likformigheten i Europas mtDNA i forhallande till
ovriga kontinenter, kan sikert hdnga ithop med att Europa &r en
klimatologiskt mycket instabil kontinent.

Figuren visar bara rorelser ldngs en axel, men i verkligheten
finns det tva. Extremerna i nord-syd &r isande kyla med tundra
och inlandsis i norr, het 6ken i soder (Sahara). Extremerna i
Ost-vast dr torka i Oster (Centralasien), och ett fuktigt, stormigt
och kallt maritimt klimat i véster (nér inte Golfstrommen
vdrmer). Just nu dr vi i ett l4ge dédr den beboeliga zonen ér
beldgen nédstan maximalt at nordvést. Mera om detta i boken
om Virlden; hir gér jag istillet Gver till att forsoka koppla
DNA-data till konkreta hiindelser 1 médnniskans historia.
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1 2

klimat folk klimat folk

Figur 2-46. Principiell modell for hur mdnniskor som hamnar
i en situation av dverbefolkning pd grund av att klimatzonerna
flyttar sig, kan flytta till motsatt dnde av den bebodda delen av
varlden, ddr naturens bdrkraft samtidigt okar (rod pil).
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Diskussion: Forhistoriska
folkvandringar

Att beskriva dagens fordelning av haplotyper kan goras relativt
objektivt, men att forsoka forklara varfor vi far denna kartbild
ar betydligt mera spekulativt. Det finns ett otal faktorer som
har, eller kan ha, inverkat pa frekvensfordelningen. Till raga pa
eldndet dr det ofta oklart hur pass statistiskt representativa de
ursprungliga data egentligen ér. Det dr helt enkelt inte mojligt
att komma fram till en bild av forhistoriska folkvandringar
utan att komplettera med annan information. Endast vissa
aspekter kan darfor beskrivas redan nu.

Det ér latt att fa en idé och att lata sin idé€ kila ivdg med sig,
med resultat att man blir blind for fakta som motsdger den, och
tolkar de data som man tycker stodjer den, pa ett subjektivt
sitt. Det ar for att motverka denna psykologiska effekt som
den vetenskapliga metoden utvecklades (i en grekisk koloni i
Mindre Asien under antiken). Den gér ut pa att man — efter att
ha fatt en idé€ — istéllet forsoker att motbevisa idén. Statistik
kan anvindas pa tva sitt: For att utforska data tills man far en
idé, och for att testa denna idé objektivt.

I detta sammanhang kallas naturligtvis idén for hypotes, och
forst efter att den har testats kritiskt (och man har misslyckats
med att visa att den dr osann), kan den kallas for teori. Sanning
blir den ddremot aldrig.

Nar man skall testa sin idé, eller hypotes, sd maste man oftast
gora vissa antaganden. Ett exempel pa ett antagande i detta
sammanhang, dr att Europas och Mellanosterns befolkningar &r
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skilda populationer, och att utbytet av gener dem emellan
endast gatt fran de senare till de forra vid vissa specifika
tidpunkter 1 historien. Nir ldsaren kommer till slutet av
rapporten sa dr det viktigt att komma ihag, att slutsatsen endast
giller under forutsdttning att det inledande antagandet
stammer. Det &r upp till ldsaren sjdlv att bedoma om
antagandet dr riktigt, ifall inga stod getts i form av referenser.
Jag ndmner detta darfor att det forekommer dven i
vetenskapliga sammanhang att oriktiga antaganden gors, men
att artikeln dnda slinker igenom for publicering.”

Detta sagt, sa vill jag papeka att det avsnitt som foljer inte &r
avsett som en vetenskaplig artikel med hypotestestning, utan
som en diskussion kring de fakta som redovisades i forra
avsnittet. Det betyder att idéer kommer att presenteras, men
inte testas — det ligger utanfor bokens ram. Avsikten &r bara att
forsoka bringa nagon sorts ordning och reda i alla DNA-data,
sa att vi far med oss nagot anvandbart fran DNA-studierna, till
pusslet med att tolka Europas forhistoria. Alltsa, vad &r
mojligt, vad dr omojligt, vilka idéer kan vi ta med oss?

» Ser man dédremot pa pseudovetenskapliga publikationer sa dr det typiska
att man over huvud taget inte anger vilka antaganden man gjort. Implicita
antaganden utan stod, och felaktiga logikslut, &r de tva vanligaste
anledningarna till att man kommer fram till grundlosa slutsatser, som till
exempel att ’Gud maste finnas eftersom han ju skapade virlden’. Notera att
jag inte skrev felaktiga, utan grundlosa slutsatser, och det var medvetet.
Argumentationsanalysen uttalar sig bara om argumentets giltighet, inte om
slutsatsens sanningsgrad. Exemplet med gud &r ogiltigt eftersom det
grundar sig pa ett implicit antagande att ndgon ju maste ha skapat vérlden,
och att endast gudar kan skapa virldar; didrmed blir det ocksa ett
cirkelbevis. Det ogiltiga argumentet kommer fran en religios grupp i USA.
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Ut ur Afrika

Den moderna ménniskan kom fran Afrika, ddrom rader nistan
enighet idag, och utvandrade forst av allt till sodra Asien. Ser
man pa istidskartan 6ver Europa &r det inte svart att forsta att
de foredrog att hélla till hoger nér de kom till Syrien — innan de
kom upp 1 de kalla bergen 1 Mindre Asien — och sedan folja
Asiens varma sydkust bort till Indien och Sydostasien.
Dirifran gick de over den torrlagda havsbottnen till
Indonesiens 6virld, och via nagra mindre 6ar kom de sa till
Nya Guinea, varifran de kunde ga torrskodda till Australien
(Figur 2-47). Det finns fortfarande gener kvar fran dessa
mycket tidiga invandringar. Australasiens befolkningshistoria
ar dock vérd en egen bok, och eftersom det inte riktigt hor till
Europa ens om man stracker ut fantasin maximalt, sa lamnar vi
nu detta dmne lika hastigt som vi kom in pa det.

For hundra tusen ar sedan bodde det enbart neandertalare i
Europa, men for omkring 70 till 45 tusen ar sedan kom de
forsta Homo sapiens sapiens — den moderna ménniskan — till
Europa fran Afrika via Mellanostern, enligt tolkning av
arkeologiska vittnesbord. Vid den tiden var klimatet mildare,
det radde en interstadial, och det var isfritt &nda upp till
Jamtland. Migrationen var dérfor sannolikt en expansion pa
grund av bittre livsvillkor.

Eftersom haplogrupper av NRY-data och mtDNA-data
anvinder delvis samma beteckningar (A, B, osv.) introduceras

nu ett index for att skilja dem at, enligt foljande: Ay avser Y-

kromosomhaplogrupp A, och Ag avser mtDNA-haplogrupp A.
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Den nist storsta haplogruppen i Europa ér Iy. Eftersom dess
broderhaplotyper har sitt utbredningscentrum i Mellanéstern,

antog Semino et al. (2000)~ att I representerar en
invandringsvag dérifran. Expansionen av Iy kan dateras till
ungefir 22 tusen ar fore nutid, vilket de tog till intdkt for att I

hade kommit till Europa senare dn Ry, ungefir vid borjan av
hogistiden.
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.l W B

Figur 2-47. Sydostasien och Australien med havsytan sdnkt 70
meter.

Det frimsta argumentet for att [ anlénde fidigare dn Ry &r att

den éldsta mtDNA-haplotypen, Ug, anldnde fore Ry, och det
ar ju uteslutet att den forsta invandringen avsag enbart kvinnor
(om det dr sant att de inte beblandade sig med neandertalarna).
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Dateringen av Iy skulle 1 stéllet kunna avse en flaskhals 1
populationens storlek, orsakad av de harda levnadsvillkoren

under istidsmaximat. I sa fall kan Iy mycket vil vara dldre dn

Ry i Europa, och motsvara den allra forsta invandringsvagen
av moderna ménniskor till Europa. Dessa skulle ha kunnat
komma fran Mellandstern nagon gang for mellan 70 och 50
tusen ar sedan, i samband med att en relativt kraftig interstadial
gjorde Europa mera beboeligt, samtidigt som det kanske blev
torka 1 Mellandstern. Dessa anatomiskt moderna ménniskor
skulle i sa fall under tiotusentals ar ha levat sida vid sida med
neandertalarna.

Det &r ocksa tinkbart att I uppstod i Europa, men att

ursprungshaplotypen Fy senare dog ut under istidsmaximat.
Aven denna hypotes skulle kunna férklara att den daterade
aldern bara &r 22 tusen ar.

Lat sédga att Iy eller dess foregangare F var forst i Europa,
och att dessa ménniskor delade kontinenten med
neandertalarna. Dessa tidiga invandrare kan ha spritt sig sa

ldngt norrut som norra Sverige och Finland. Haplogrupp U5o
bildades tidigt, pa plats i Europa, redan for nédstan 50 tusen ar
sedan. Det &r fullt mojligt att en anmoder till en eller flera av

No, Io, Wo och Xg ocksé kom till Europa mycket tidigt.
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Nasta invandringsvag dr mera tveksam och problematisk,
kanske pa grund av att invandringen forsiggick mera gradvis
och sporadiskt. Det kan i sin tur kanske ha berott pa att Europa
redan var befolkat av moderna ménniskor, som inte utan vidare
overgav sina jaktmarker till férman for invandrarna. Det finns
anledning missténka, att denna invandring framfor allt kom
fran Centralasien. Det frimsta skélet for denna misstanke é&r att

haplogrupp Ry, som kom i denna vag, dr en undergrupp till

Py, som (forutom Ry) ér klart asiatisk i sin utbredning.

Semino et al. (2000)* — som var forst med att anvinda Y-
kromosomens slikttrad for att studera invandringen av
moderna ménniskor till Europa — drog dérfor slutsatsen att

haplogrupp Rs kom fran ster for omkring 40 till 35 tusen ar
sedan. De antog att det var dessa som hade med sig Aurignac-
kulturen (de forsta européer som sysslade med grottmalning),
en kultur som samtidigt upptradde i Sibirien, varifran de forsta
utvandringarna till Amerika skedde nagot senare.

Detta folk migrerade av allt att doma vésterut for omkring 35
tusen ar sedan, och spred sig 6ver en stor del av Europa. Da de

anldnde (Figur 2-48) kom Europa att bli delat med R 1 véster
och oster. Forskarna menade att en grupp blev kvar i

Osteuropa, dir den hogsta frekvensen av Rlaly nu finns 1
Ukraina, medan en annan grupp begav sig till den Iberiska

halvon, dér haplotypen R1by nu dr dominerande. Grupper med

I kan da ha blivit isolerade fran varandra i Europas centrala
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och mera bergiga delar. Det kan ju ocksa ténkas att
utbredningsmonstret delvis &r ett resultat av senare
omflyttningar under hogistiden.

Vid tidpunkten for denna invandring var interstadialen slut,
och klimatet fluktuerade mellan bistrare och mildare perioder i
1500-arscykler. Klimatforandringar i Centralasien kan ha
orsakat utvandringen dérifran till Europa. Aralsjon borjade
namligen torka ut, vilket tyder pa en 6vergang till 6kenklimat i
Centralasien. I sa fall var det fraga om ett “utvandringstryck”,
inte ett “invandringssug”.

Figur 2-48. Antagen invandring till Europa under istiden.
Talen i cirklarna avser ungefirlig tidpunkt i tusental dr fore
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nutid. Nlao och 1o kan ha uppstdatt ur No i Europa. Det kan
ocksd ha varit F o> som kom 55kBP, och 1y kan ha uppstdtt i

Europa. H o har formodligen kommit i flera vagor, varav den
forsta kanske ndrmre istidens slut, mojligen tillsammans med

Ko. R1 g har troligen kommit frdan Centralasien i samband med
att klimatet blev torrare. De taggiga polygonerna visar
haplotyper som troligen uppstod i Europa.

Samtidigt med haplogrupp R. (eller mera precist R15) kom

kanske HV, och H,, samt mgjligen T, X, och l,. Richards et
al. (2000)%* beraknade vilka mtDNA-haplogrupper som
kommit nar fran Mellandstern till Europa. Att de hade kommit
just fran Mellandstern var ett antagande de gjorde, men, som
de sjalva papekade: "vi kan inte utesluta mdjligheten av att
betydande spridning har utgatt inte fran Mellandstern utan
ifrdn antingen norra Kaukasus eller 6stra Europa, s& som har
foreslagits for mellersta évre Pleistocen™? (det vill sdga strax

fore hogistiden). Nar det galler just HV, och H, sa ar de
haplogrupperna ovanliga bland araber (beduiner), medan

daremot pre-HV, ar vanlig dar men nastan helt frAnvarande i
Europa. Slutsatsen blir att HV,, och H, kan ha spritts till

Europa fran en tredje plats, dar aven pre-HV, maste finnas. |
brist pa data fran Centralasien och Persien kan man bara
gissa att haplotypen kan ha kommit in darifran. Man kan

« ”we cannot rule out the possibility that significant dispersals may have
originated not in the Near East but in either the northern Caucasus or
Eastern Europe, as has been suggested for the MUP”

125



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

ocksa notera att utbredningen av H, och R félijer samma
allmanna monster i Europa.

Hogistid

Da klimatet for sadér tjugofem tusen ar sedan blev konstant
bistert, hade inlandsisen spridit sig ner dver Sverige, ver
Bottenhavet till Finland, nitt Egentliga Ostersjon vid Aland,
och spritt sig 6ver sjon hela végen till nutidens &ndmoréner pa
andra sidan Ostersjon (Figur 2-49). Majligen — troligen — fanns
det isfria flackar langs norska kusten och i fjéllen, sa kallade
nunatacker. Det kan inte uteslutas att ménniskor levt didr under
istiden, liksom eskimaer i nutid lever i motsvarande miljo pa
Gronland. Da isen spred sig 6ver Skandinavien maste
ménniskorna ha gett sig av sa gott de kunde, och om nagra
blev kvar vid kusten i véstra Norge sa &r det tankbart att de kan
ha dverlevt istiden dr.

Livsrummet minskade dramatiskt. Det var i detta skede som de
sista neandertalarna dog ut i Europa. Annu finns det inget
oomkullrunkeligt argument for att de blandades in i var
nuvarande genpool. Tills vidare &dr det diarfor mest sannolikt att
de och deras gener for alltid gick ur tiden.
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Figur 2-49. Huvudsakliga habitat for ménniskan i Europa
under hogistiden. Eller annorlunda uttryckt, ndringar som
utovades av vdra forfdder under paleolitikum. Europas
vastkust bor ha varit ett mycket ndringsrikt hav, med en
relativt sdker tillgdang till foda, dock kraftigt utsatt for
variationer i Golfstrommen. Frdan England till Ural fanns en
oavbruten tundra, med mojlighet till jakt pd mammut, ullhdrig
noshorning, med mera; liknande norra Sibirien idag, men med
betydligt storre djur innan mdnniskan (formodligen) utrotade
dem och renen tog deras plats. Det finns dock inga spdr av
mdnsklig aktivitet fran denna del av Europa ndr det var som
allra kallast. I sodra Europa fanns en mera omvdxlande natur,
och liknande livsbetingelser som i Nordeuropa efter istiden.
Persiska viken var till storsta delen torra land. Jordbruk

127



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

upptrddde vid slutet av istiden dels ddr, dels i centrala Sahara
(och dven i viistra Sydamerika, ddr det nu dr oken).

Notera ocksa att eftersom virldshavet stod ldagre &n i nutid, sa
var Nordsjon, inre delen av Adriatiska Havet samt Persiska
Viken till stora delar torra land. Engelska kanalen var inte mer
an en djup vik, sannolikt med kraftigt tidvatten, i vilket
Europas da formodligen storsta flod fl6t ut — en flod som
drinerade bade Rhens, Oders och Wislas nuvarande omraden,
samt stora delar av den Skandinaviska inlandsisen.

Elbe i sin tur var den gangen en isdlv som rann lings med
kanten pa inlandsisen, och mottog vatten Osterifran langs
urstromdalar (svenskan har tagit den tyska termen for
"fornflod” och anvint det utan att Gversitta det) dnda bortifran
Polen. Centrala Nordsjon var torra land, ddr mammutar gick
och betade, men lidngre at norr lag en stor issjo i vilken
inlandsisen kalvade. England var en del av kontinenten, och
ménniskor bodde néstan 4nda upp till iskanten 1 Wales enligt
arkeologiska vittnesbord.

Bade Kaspiska och Svarta Havet var insjoar med avlopp, som
tog emot sméiltvatten fran inlandsisen, och hade sott,
naringsrikt vatten. Aralsjon 1dg i 6kenklimat och var néstan
helt uttorkad. Sahara var dnnu savann eller stépp, inte 6ken.

Samtidigt var Alperna tickta av glacidrer som strickte ut sina
tungor pa laglandet nedanfor bergen. Den isfria zonen mellan
Alperna och den Skandinaviska inlandsisen var en vindpinad
tundra rik pa storvilt. Sodra England, sodra Nordsjon,
Engelska Kanalen och laglandet pa nordvistra delen av
kontinenten utgjorde formodligen ocksa en god jaktmark for
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storvilt pa den tiden, men mindre barsk &n omradena Oster om
nuvarande Tyskland.

Europa var sonderstyckat i ett antal mindre och avgrinsade
omraden som var lampliga habitat for mera varmekravande
ménskliga kulturer. Baskernas anféder huserade nog ocksa
kring Biscaya-bukten, i norra Spanien och sddra Frankrike,
liksom den kénda historiens basker.

Exakt vilka haplogrupper som fanns var under istiden &r
knappast mojligt att ta reda pa ldngre. Forslaget i Figur 2-50 &r

bara en antydan om huvuddragen: R1y 1 Oster och vister, och

I i Centraleuropa samt, mojligen, nér klimatet sa medgav, pa
tundran i norr och ut mot Atlanten i véster. Med ledning av

slutsatsen att haplogrupp I idag dominerar i Skandinavien,
kan man namligen hypotetisera att folket pa denna jungfruliga

tundra dominerades av just I.

Centraleuropa var nog befolkat av méanga relativt isolerade
grupper under istiden, sa som bergigare trakter pldgar vara.
Omradet avgrinsades av Alperna i vister, Karpaterna i norr
och oster, och sannolikt strickte det sig ner langs kusterna av
Adriatiska havet i soder, och inkluderade ddrmed véstra delen
av Balkanhalvon samt den Apenninska halvon. Omradet

dominerades sannolikt av haplogrupp I och U5, Europas
urinvanare (av Homo sapiens sapiens, alltsa).
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Figur 2-50. En gissning om mojlig fordelning av
haplogrupperna under hogistiden. Det enda ndagorlunda
palitliga dr nog var Y-kromosomhaplotyperna fanns. mtDNA-
haplotyperna dr gissningsartade. I sodra Italien har dock tvd
Cro Magnon-individer som levde for omkring 25-20 tusen dr
sedan undersokts med avseende pa mtDNA HVSI. Den ena

hade CRS, alltsa antingen haplotyp Uy, HV eller Ho. Den
andre skiljde sig i 16223 och var alltsa en tidigare haplotyp,

nédmligen N o — mdjligen en anmoder till Wo i Europa. USap

finns i hogst frekvens hos baskerna (de har dven 12b1 » vilken
saknas i Kroatien). For att antyda denna vdstligare tyngdpunkt
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har ddrfor USap placerats mellan Pyrenéerna och Alperna.
Om haplotyperna i Kaukasus, se avsnittet om
Mellanosterngener.

Sardinien, som blev befolkat forst for 9000 ar sedan enligt

Cappello et al. (1996)", har hog frekvens I1b2x, en haplotyp
som — bortsett frdn nimnda 6 — bara har antriaffats i Baskien.

Kalabrien pa det italienska fastlandet har inte ndgot I 6ver
huvud taget. Kroatien har hog halt av 1y forutom 11b2.

Haplogruppen I kan alltsa ha varit uppdelad pa minst 2
populationer under istidens maximum.

De tva Rg-populationerna tillhor olika undergrenar; R1by i
vister, Rlag och Rlaly i dster. Som namnts tolkade Semino
et al. (2000) detta s&, att R1bg-folket Overvintrade hogistiden

pa den Iberiska halvon, medan Rlal s Gvervintrade den i
dagens Ukraina. Att dessa platser identifierats beror pa att den
storsta genetiska variationen inom respektive haplogrupp

« Cappello, N., Rendine, S., Griffo, R., Mameli, G.E., Succa, V., Vona, G.,
Piazza, A., 1996: Genetic analysis of Sardinia: I. data on 12 polymorphisms
in 21 linguistic domains. Annals of Human Genetics, 60: 125-141.
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upptrider just ddr. Medan det finns lite R1by 1 Ukraina, finns

det ingen Rlaly pa den Iberiska Halvon.

Dock kan man ju fraga sig om norra Ukraina vore en lamplig
plats att befinna sig pa under en hogistid — det torde ha varit en
arktisk oken, en kall och vindpinad tundra, med silt som yrde i
luften och avlagrades som l6ssjord. Ur paleoklimatologisk
synvinkel skulle man forvénta sig att de som befann sig vid
Donaus nedre lopp, pa Balkanhalvon, istéllet hade bittre
levnadsvillkor. Arkeologiska fynd antyder ocksa att det var dér
det Osteuropeiska refugiet 1g (de andra tva 14g enligt samma
kélla pa Iberiska respektive norra Apenninska halvon).=

Oavsett niir I, Xo och Wo invandrade, sé ér det frapperande
att de dels ér vitt spridda, och dels har lokala koncentrationer:

I, &r vanligast hos egyptier, greker, toscanare och skottar, Xo
hos ashkenazi-judar, pa Yttre Hebriderna och pa svenska

vistkusten, medan Wy, édr vanligast hos kurder och i norra

Finland (kvéner?). Samtidigt 4r dominansen av Hg extrem.
Faktiskt &dr det detta senare faktum som gor Europa unikt, och
de forras utbredning som dr mera normal. En mgjlig forklaring
kan vara att vissa av manga sma isolerade grupper kom att 6ka
explosionsartat i utbredning nir istiden tog slut, pa grund av
slumpens skordar.

= Barbujani, G., & Bertorelle, G., 2001: Genetics and the population history
of Europe. Publications of the National Academy of Science, USA. 98(1):
22-25.
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Nordeuropa aterkoloniseras

Efter cirka tio tusen ar med hogistid intriffade en kraftig
uppvéarmning for omkring 14500 ar sedan. Tundrans yta
minskade dramatiskt, eftersom det tar tid for en inlandsis att
smilta av. Tempererat klimat nadde dérfor fram néstan till
iskanten, och de stora tundradjuren blev av med det mesta av
sitt livsrum. Kanske detta bidrog till svilt, och till utrotning av
dem? Den hiftiga uppvdrmningen bor ha inneburit en
ekologisk katastrof, med vara 6gon sett. Fram till dess hade
tundran préglats av mammut, ullharig noshérning med flera
stora djur, men mot slutet av istiden minskade
mammutbestandet kraftigt, och renen blev karaktirsdjur pa
kontinentens tundra under istidens sista koldryckning, Yngre
Dryas.

Tills nyligen har man trott att mammuten dog ut vid istidens
slut, men nu har det visat sig att dvirgmammutar levde 4nnu
for 4000 ar sedan pa en 6 norr om Ostra Sibirien. Likasa har
man nyligen upptickt att grottlejonet fanns kvar i norra Europa
vid samma tid.

Istéllet for tundra bredde skog ut sig, och med den de stora
skogsdjuren. Ménniskan har foljt isen norrut, helt framme vid
iskanten.

Miénniskor med haplogrupp Iy migrerade, antar jag, fran
Centraleuropa till Ostersjon — divarande Baltiska Issjon — och
vidare norrut 6ver de danska Garna, som da var en del av
kontinenten, upp 1 Skandinavien. Samtidigt kan de ha
koloniserat Ostra sidan av Baltiska Issjon fram till Finska
Viken och Ladoga. De nadde kanske osterut till Uralbergen.
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Germanska och Ostersjofinska folk har hogre halt av I och

U5 édn vad Visteuropeiska och slaviska folk har (baskerna dr
ett undantag). Visterut kanske de nadde laglandet i nuvarande
Nordsjon och den dévarande Brittiska halvon.

Oster om Valdajhojderna (vilket ir senaste istidens
andmoriéner) dndrar landskapet karaktir, eftersom man da ju
kommer utanfor den senaste nedisningen. Jordmanen dr
néringsfattig, och biotopen &r tundra eller taiga beroende pa
klimatet. Ganska sidkert var detta goda jaktmarker nér istidens

grepp sldppte.

De som kom till Skandinavien och Baltikum hade méjligen
vissa genetiska skillnader; sa till exempel hade kanske den

vistra grenen haplogrupp USao, och den 6stra USbg.

Rlag, och dess undertyp Rlalg, spreds samtidigt dver det
Osteuropeiska laglandet, i dagens Polen, Vitryssland, Ukraina
och europeiska Ryssland.

Fran Iberiska halvon spreds haplogrupp R1bg till Visteuropa,
inklusive norra Italien, Brittiska Oarna och, mojligen,
Nordsjon. Denna grupp dominerar idag den Iberiska halvon,
Frankrike, de Brittiska Oarna. I nordvistra Spanien ligger
Galizien och soder darom Portugal; Frankrikes gamla namn 4r
Gallien, kelterna pa Irland heter gaeler — allt detta antyder att

R1by dr typisk for gaeler. Irlands mytologi séger till och med
att 6ns invandrare kom fran den Iberiska halvon i manga
omgangar, och namnet Irland kommer av Hibernia,
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uppenbarligen samma ord som Iberia (d4ven Cypern kanske kan
hérledas fran samma ord, liksom de i grekisk mytologi
forekommande hyperboréerna, for att inte tala om ordet
“super”; i biagge dessa fall betyder det ’det yttersta’).

Spridningen illustreras i Figur 2-51. Av respekt for myterna far
man hélla mojligheten 6ppen for att expansionen skett i
upprepade etapper under lang tid i forhistorien, och inte i ett
enda svep vid istidens slut. Darfor har pilarna fran den Iberiska
Halvon och Ukraina medvetet gjorts lite kortare 4n de andra. I
Tyskland och Centraleuropa méttes senare Ost- och
vasteuropéer, och dar finns nu en bred Gvergangszon mellan

R1bg och Rlaly, men med I5 som dominerande.

Ishavskustens folk

Norr om Ural, vid Norra Ishavet, har folken efter istiden fritt
kunnat vandra mellan Europa och Asien, och det uraliska
folket nenetser~ har utbrett sig visterut langs Ishavet sa langt
som till Kaninhalvon vid Vita Havets mynning. De talar ett
uraliskt sprak.

Nenetserna uppvisar haplogrupperna Rlaly (11%), R1*

(4%) och 15 (6%), vilket kan stimma med en uppgift att deras
urhem var i Skytien. Till skillnad fran samerna och khanter

saknar de Ey och J25. De ldimnade Europa for vistra Sibirien

« Eller nentser. Forr kallades de samojeder, ’sjdlvitare’, alltsd "kannibaler’,
ett namn de hade i arabiska kéllor, som i dem sag bibelns och koranens
Gog-Magog.
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nagon gang efter istiden. Dér har de sa kunnat plocka upp
Sibiriska haplotyper (de har 50% av foljande blandning av

haplogrupper: [K*5,K15,K25,K35,Mg,N*5,N15,N2+]; nédst
hogst frekvens av denna flerfyliga blandning, 26%, har
tuvinierna i Sibirien).

De har ungefir 30% N3y. Eftersom de ocksa kan ha hog halt

av N*5 sa dr de en mojlig kandidat som upphovsfolk for N3y
(ater till denna haplotyp senare, i dess kronologiska
sammanhang).

Mellanosterngener till Europa

Samtidigt som européer utbredde sig norrut under Bglling-
interstadialen som inleddes for 14500 ar sedan, borjade en
invandring frdn Mellanostern i sydost. Kanske det rent av var

denna invandring som gjorde Hg, s totalt dominerande i
Europa — det &r svart att siga, eftersom denna haplogrupp
formodligen deltagit i1 flera migrationer.

En grupp av inte mindre 4n 37 forskare publicerade for nagra
ar sedan en stor studie av hur och nar mtDNA fran
“Mellanostern” kommit till Europa (Richards et al. 2000).
Forst stédllde de upp en modell, som endast tillit invandring vid
5 bestimda artal i historien: For 45 tusen ar sedan, for 26 tusen
ar sedan, for 14500 ar sedan, for 9000 ar sedan, samt for 3000
ar sedan. Det betyder tva invandringar fore hogistiden
(motsvarande de som jag har skrivit om ovan), plus en precis
ndr det blev varmt igen (Bglling-interstadialen), en invandring
av neolitiska jordbrukare, samt historisk migration. Eftersom
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det efter Bglling foljde en kall period, en stadial kallad Yngre
Dryas, sa hade de ocksa en alternativ modell med en
invandring da denna stadial slutade for 11500 ar sedan.

Artalen valdes baserat pa klimatdata och arkeologiska data,
och med ett 6ga pa haplogruppernas alder (med migrationen
efter att haplogrupperna ifraga uppstatt). Eftersom dateringarna
for alla ingaende data &r ungefirlig, sa far man ta de flesta artal
med en stor skopa salt.

Direfter daterade de haplogrupperna (de antog en
mutationsfrekvens om 1 mutation per 20180 ar mellan position
16090 och 16365), och sokte efter haplotyper 1 Mellandstern
som kunde vara grundare for europeiska kluster.

Eftersom de var medvetna om en historisk migration i motsatt
riktning forsokte de ocksa berdkna dennas storlek. Baserat pa

frekvensen av Vg och U5 i Mellandstern, kan invandringen
fran Europa uppskattas till mellan 11 och 19%. Det maste man
ta hénsyn till, annars hamnar man fel nédr man forsoker berdkna
invandringen till Europa fran Mellanostern.

Forutom Vg och U5 kan dven W och U4 vara europeiska
haplotyper, visade det sig (de finns i Kaukasus, ett omrade som
riaknades till Mellanostern i databasen). Vidare &r grundtypen

for Xo osannolik som grundare fran MellanOstern. I, dédremot,
kom nog in fran Mellanostern strax fore hogistiden. Nar det

giller To, s finns det en sjilvmotsigelse i rapportens resultat:

Samtidigt som To berdknades vara 33 till 40 tusen &r gammal i
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Europa, sd beriiknades den ursprungliga To-haplotypen bara
vara 9600 till 17700 ar gammal. I det senare fallet kunde den
ha kommit forst under Bglling-interstadialen. Det antyder
vilken osidkerhet som vidlater denna forskning.

Forklaringen kan vara att ett av forskarnas antaganden inte

stimmer betridffande T, ndmligen att haplogruppen
expanderade i Europa omedelbart efter utvandringen fran

Mellanostern. En mojlighet vore att T expanderade pd en
tredje plats, och att den alltsd kom till Europa fran

Centralasien, kanske via Kaukasus, tillsammans med R15.

N4, vad kom de da fram till i huvudfrdgan? Jo, att i den forsta

migrationen kom det Uy till Europa, och att uppét 15% av
”Skandinaviens” nuvarande mtDNA hérstammar fran den
invandringen. Med tanke pa deras dataurval, regionindelning
och metodik kan man Overslagsmassigt anta att den verkliga
siffran &r betydligt hogre i Fennoskandia, alltsa Sverige, Norge
och Finland, formodligen uppat 25%. I Europa i gemen finns
det betydligt mindre kvar av denna migration.

« ”Skandinavien” representerades av 231 norrmén, 53 isldnningar och 32
svenskar, medan Danmark riknades till norra Centraleuropa, och Finland
riknades till norra Osteuropa; varken samer eller skaningar fanns
representerade i databasen i nagon del av Europa. Forskarna ma ursikta,
men jag dr lite skeptisk till deras procenttal, eftersom de ju inte dr
beriknade pa ett slumpvis urval; slar man ihop 231 norrmén med 32
svenskar och delar med 263 sa far man ju aldrig pa tiden ett genomsnitt for
Skandinavien — man maste naturligtvis vikta proven nir urvalet 4r sa skevt.
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I den andra migrationen fore hogistiden kom det Ho, HV g och

Io, enligt studien. Aven denna migration kanske har bidragit
med storleksordningen 25% av de nuvarande generna 1
Fennoskandia, och ungefir lika mycket i Europa som helhet.

Som némnts ovan missténker jag att dven grundtypen av T
kom i denna veva.

Dirmed var vi framme vid hogistiden, da naturligtvis ingen
frivilligt flyttade norrut. Men for 14500 ér sedan intrdffade en
dramatisk klimatforandring — det gick fran hogistid direkt till
lika varmt som 1 nutid. Lejonparten av Europas nuvarande
mtDNA kom in fran Mellanostern under denna interstadial,
kallad Bglling efter en dansk torvmosse. Vi talar om

storleksordningen en tredjedel till hilften. Férutom mera av Hg
(CRS) kom det, enligt forskarna, T2, Ko, Ho med mutation

16304, samt grundtypen av To. Med T2¢ avses grundtypen
plus mutation i 16304, med eller utan 16296 vilken

uppenbarligen ér instabil i haplogrupp To.

Nu kan det vara lampligt att fundera over vilka Y-
haplogrupper som kan ha kommit i den migrationen. En
svarighet dr emellertid att ndsta migration inte kom langt efter,
namligen den neolitiska invandringen — da jordbruk kom till
Europa — med borjan for sadar 9000 ar sedan. Det gor det svart
att separera de tva. Observationerna sammanfattas i faktarutan
hér nedan.
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| grova penseldrag har E; hogst frekvens i sjalva Levanten,

Gq i Kaukasus, Js i Kaukasus och Mindre Asien (och kanske
hog frekvens pa Kreta, enligt en gammal undersdkning med
ofullstandig kodning). Namnda haplogrupper ar inte jamnt

spridda i Europa. G har hogst frekvens i Italien, med hela
14% pa Sardinien, men aven i Katalonien finns det 8%, och i
Tjeckoslovakien 4%. Ovriga sydeuropeiska lander har kring
eller under 2%, inklusive Grekland, medan Tyskland, Polen,
liksom Baskien och Andalusien har 0%. Hogst frekvens enligt
Semino et al. (2000) hade Georgien med 30%. Aven andra
undersokningar ger vid handen att koncentrationen ar i
sarklass hogst bland vissa populationer i Kaukasus. | Syrien
fanns 3%, men i Libanon antraffades ingen med denna

haplogrupp. Gs uppvisar inte nagon tydlig gradient.

Mutationen bakom G, M201, har beraknats vara fran cirka 17
kBP (Semino et al. 2000 och citat dari). Om det istallet var en
flaskhals i befolkningsutvecklingen som rakat dateras, sa
stammer det val med en expansion i slutet av istiden, med
borjan for sadar 14000 ar sedan. Nar det galler fragan om
vilket som var istidsrefugiet sa kan man bara gissa pa
Georgien tills vidare.

Haplogrupp Js kan inte skiljas fran Fs* och F1. i data.
Tillsammans har de hogst frekvens i delar av sddra Kaukasus,
foljt av Libanon — Syrien — Turkiet, med ungefar 45%.

Haplogrupp Js ar vanlig i hela Taurusbergskedjan, fran
Mindre Asien till Pakistan. Sodra Italien ligger kring 32%,
Albanien 27%, Grekland 22%, fore detta Jugoslaviska
Republiken Makedonien har 20%, Frankrike 17%, Ungern 2%,
Polen 0%. Tendensen ar tydlig: En langsamt avtagande
gradient fran 6ster mot vaster, och en snabbt avtagande
gradient fran Medelhavet mot Centraleuropa. Semino et al.
(2000) papekade detta, och kopplade denna gradient till den
neolitiska invandringen av jordbrukare. Den finns dock i laga
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frekvenser aven hos icke-jordbrukande folk pa tundran i norr,
som samerna.

Haplogrupp Es varierar pa ungefar samma satt som Js. E5 ar

dock mera vidspridd i Europa an bade Gy och J; den
forefaller finnas hos samtliga europeiska populationer med
2% - 8% (utom majligen hos basker, i Skandinavien, och pa
de Nordatlantiska 6arna norr om Storbritannien — hos dessa

folk finns 0% - 2% av Es — men mark val att E.; antraffats hos
samer pa Kolahalvon). Hoga tal finns pa Balkan, speciellt i
Grekland med omkring 30%. Lika mycket finns i Libanon.
Uppenbarligen har den kommit fran Mellandstern eller
mojligen Egypten, efter istiden, och formodligen i samband
med jordbrukets expansion.

En gissning, baserat pa Y-haplogruppernas utbredning, dr att
Eg representerar Mellandstern, i form av Levanten, medan
bade J och Gy dr kaukasiska till sitt ursprung.

Bglling-migrationen

Na, vad skall vi tro om Gg och J, som ju var vanligast i
Kaukasus? Kan de ha kommit med expansionen i slutet av
istiden, under Bgllinginterstadialen?

De mtDNA-data vi har att jaimfora med dr fran Armenien och
Azerbajdzjan, beldgna mellan Kaukasus och Taurusbergen,
och mellan Svarta Havet och Kaspiska Havet. Dessutom har vi
data fran adygier norr om Georgien, och fran kurderna, vilka ju
bor sdder om Armenien och Azerbajdzjan.

Liagger vi ihop halten av de mtDNA-haplotyper som Richards
et al. (2000) menade kom under Bglling (dvs. grundtypen av

141



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

To, T2, Ko och Heg), sd har armenier och kurder 8%, medan
azerier och adygier har 6% av dessa. Armenierna dr ensamma
om att ha samtliga dessa fyra grundartyper representerade.

Dessa fyra folk har dessutom 6-7% vardera av Ho-CRS, den
haplotyp som misstianks ha kommit in i flera omgéangar till
Europa.

I den tillgéngliga databasen &r frekvensen av dessa fyra
grundarhaplotyper som allra hogst just 1 Kaukasus, inte bara
tillsammans utan ocksa var for sig (om vi bortser fran Europa,
dér de genom grundareffekter ibland har blivit &nnu vanligare).

Vad betyder da detta? Ska vi tro denna indiciekedja sa betyder
det att de "Mellanosterngener” som kom under Bglling-
interstadialen i sjdlva verket var kaukasier som utbredde sig i
Europa. Detta skedde alltsa samtidigt som aterkoloniseringen
norrut av de tidigare omndmnda tre huvudgrupperna av

européer (R1bg, I5 respektive R1aly). Det vore vil i och for
sig knappast forvanande, utan néstan sjalvklart kan man tycka.
Expansionen askadliggors grafiskt i Figur 2-51.

Vi kan tentativt berdkna var i Eurasien dessa kaukasiers
attlingar finns idag, baserat pa mtDNA (Figur 2-52). Kom ihag
nu, att manga av de omraden som ndmns i diagrammet da dnnu
var tickta av inlandsis, till exempel Sverige och Estland, for att
inte ndmna Italiens bergsdalar. Sa det var naturligtvis inte dit
de begav sig den gangen det begav sig. Sa vart for de?
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Figur 2-51. Pilarna visar expansionen fran fyra - fem refugier
i Europa och Kaukasus under Bolling, for ungefdr 14500 till

12500 dr sedan. Haplotyp Vo och mdjligen édven U5b1 o
etablerades gissningsvis i samband med denna expansion. Med
bla linjer och pilar visas hur mycket isen drog sig tillbaka fore
ndsta kallfas, Yngre Dryas.

Vi ser Kreta i topp, Iberiska halvon, och ladinerna som nu bor
vid roten av Apenninska halvon. Forutom dessa hittar vi norra
Ryssland, vist-uraliska, de dst-uraliska khanterna, samt
Estland och Sverige i toppen. I hela detta omrade talas det
ural-altaiska sprak — lat vara att de &r minoritetssprak i Sverige
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och norra Ryssland. I slutet av Bglling-interstadialen stod
iskanten vid Salpaussilke i sodra Finland, och dérifran upp
mot Vita Havet. Det fanns ingen landforbindelse till Sverige
fran oster, ddremot fran sdder, och den vigen kunde
centraleuropéer komma in, som tidigare ndmnts.

Kaukasusfolk som migrerade norrut under Bglling har
gissningsvis foljt Volga norrut, till den stora Volgakroken vid
dagens Bulgar. Na, vikingatidens Bulgar, om det ska vara sa
noga (tusen ar hit eller dit). Kanske de rent av fiardades pd
Volga? Kanske det borjade som jakt- och fiskeexpeditioner,
nir det blev markant varmare samtidigt som floden upphorde
att transportera grumligt sméltvatten fran den Skandinaviska
inlandsisen? Kanske den 4dndrade vattenforingsregimen i Volga
fick sddana konsekvenser for fisket i Kaspiska Havet, att
fiskarna blev tvungna att soka efter andra fiskevatten? Eller
gick de istillet till fots norrut, nidr Kaspiska Havet forlorade sitt
utlopp, och en landvig 6ppnade sig mellan Volga och Don?
Det saknas verkligen inte uppslag for uppfoljning, for den som
kénner sig hugad.

Denna migration bor ha varit avslutad for 13 — 14 tusen ar
sedan. Klimatet blev langsamt forst svalare, sedan kallare, tills
istidens sista stadial, Yngre Dryas, satte in. Vad hénde med
dessa kaukasier mellan invandringen och nutid?
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Figur 2-52. Den ungefirliga frekvensen av mtDNA som

Jformenligen kom till Europa under Bolling-interstadialen,
inklusive hdrledda typer. Ursprunget synes ha varit Kaukasus,

145



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

att doma av dagens hoga halt (ca 6-7%) av
grundarhaplotyperna hos armenier, azerier och
nordkaukasier. Frekvensen dr berdknad som halten av T, T2,
H-16304, plus lika mycket H-CRS (eftersom det hos
kaukasierna idag finns lika mycket H-CRS som av de andra
tillsammans). Ladin (litet urval!) dr en sprakminoritet i
italienska alperna. Khanter dr ett uralisktalande folk frdn
trakten av Ob (sprakligt slikt med ungrarna). Adygei dr ett
nordkaukasiskt folk, mittover bergen fran Georgien. Evenker
dar ett altaisktalande folk som dr spritt 6ver en stor del av
Sibirien, fran grannar med khanterna i viistra Sibirien, till
ostligaste Sibirien och Manchuriet i Kina. Chukchee bor pad
nordkusten av ostligaste Sibirien och vid Berings Sund.

Om vi forsoker kika fran andra dnden, fran nutid, sé finns en
uppgift om att protosamojederna (nenetsernas féregangare) for
5000 ar sedan bodde 6ster om Uralbergen norr om 57:¢
breddgraden, men att de migrerat dit fran omradet kring
Volga-kroken och ldngs de nordliga bifloderna Kama och
Vjatka (Hajdu, 1963)+. I det senare omradet bor nu finsk-
ugriska marier, mordviner, udmurter och perm-komi; de folk
som jag hir kallat vist-uraliska. I omradet 6ster om Uralbergen
bor khanter, medan nenetserna nu bor vid Norra Ishavets och
Karahavets kust, fran Kaninhalvon i vister till forbi Obs
mynning i Oster. De har alltsa migrerat norrut de senaste
artusendena, och spritt sig langs kusten.

Det lutar alltsa at att &ttlingarna till dessa kaukasier, blandade
med europeiskt blod, har bott kvar i taigaomradet i Ostligaste

= Hajdu, P., 1963: The Samoyed Peoples and Languages. Indiana
University Publications. Uralic and Altaic Series.
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europeiska laglandet under méanga artusenden, och senare
expanderat in i Sibirien. Vi ldmnar dem dir tills vidare.

For att sammanfatta, sa bestod den tredje invandringsvéagen till
Europa alltsa av en spridning av kaukasier norrut pa det
Osteuropeiska laglandet, i samband med den kraftiga men
kortvariga uppvarmningen som inleddes for 14500 &r sedan
(Figur 2-51). Eftersom Europas grins gar genom Kaukasus
berg sa var det ju inte nagra direkt langviga immigranter som
kom. Navil, dessa bidrog enligt denna modell vésentligt till
genbanken hos en grupp ménniskor i dstligaste Europa.
Dirifran spreds generna vidare far man férmoda, kanske redan
under den f6ljande kalltiden da de kan ha migrerat visterut,
men atminstone under postglacial tid.

Den neolitiska ®evolutionen

Lat oss nu ga over till de mtDNA-haplotyper som kom i den
neolitiska invandringen med borjan for omkring 9000 ar sedan.

Enligt Richards et al. (2000) kom di grundtyperna av J, och

T1o. Deras mutationer dr 16069-16126 respektive 16126-
16163-16186-16189-16294, och de bidrog enligt rapporten
med sadér 10 — 20% till Europas genpool.

Genom att se pa haplotypernas utbredning i Mellanostern savil
som i Europa, bade for mtDNA och Y-kromosomer, kan man
forhoppningsvis se bade varifran och vartill de har migrerat,
och vilka som hor ihop. Eftersom vi har en idé om tidpunkten
for mtDNA-typernas migration, kan vi darmed ocksa fa ett
underlag for en hypotes om orsaken till migrationen.

Jordbrukets inférande 1 Europa har kallats den neolitiska
revolutionen. Men det har varit ként sedan ldnge att
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overgangen till jordbruk medforde en forsamrad folkhilsa.
Man har ocksa kunnat visa att storviltjakt dr det mest effektiva
séttet att bli métt, métt som erhallen energi delat med anvind
energi. Jordbruket dr det minst effektiva. Baserat pa detta har
det istdllet foreslagits att jordbruket inférdes av nodtvang.

Arkeologiska data tyder ocksa pa att det rakt inte var nagon
revolution, utan en utdragen process med en flera artusenden
lang tillgénglighetsfas (inom parantes sagt, vad &r det som
sdger att brodsid var den forsta odlade grodan i Norden; varfor
inte till exempel hasselnotter eller dpplen?).

Det dr naturligtvis viktigt att forstd vad den bakomliggande
orsaken till jordbrukets inforande var, om man vill koppla ihop
den "neolitiska revolutionen” med spridning av gener fran
Mellandstern.

Ser vi pa de mtDNA-haplogrupper som kom med den

neolitiska invasionen, ndmligen Jo och Tlg, finner vi att Jo dr
vanligast 1 Jemen med 27% och hos beduiner med 6ver 20%.

Aven pa de Brittiska Oarna har J o hog frekvens, 6ver 14%. 1
Irak finns 13%, i Egypten 6%. I Sverige lag Goteborg pa 3%,
medan Ostra Sverige hade 9%. Pa Kreta hade 1 av 186
grundhaplotypen, och dessutom fanns 10 mutanter.

Tl édr ddremot allra vanligast i Egypten med 12%, medan
irakierna bara har 4%, och da ir de dnda det folk i trakten som
har mest, nést egyptierna. Norra Tyskland och 6stra Sverige
lag kring 6%, medan vérdet i Goteborg skulle kunna vara

betydligt hogre; T totalt 1ig dér pa hela 22%. Norra Portugal
lag pa 7%, medan Harna norr och vister om Skottland har
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dryga 3%. Pa Kreta fanns ingen med grundtypen, men 5
mutanter fran den, och en som kan representera den narmaste
foregangaren.

Bilden som tonar fram &r av utvandring fran tva platser till
Europa: En fran Nildalen, och en fran omradet Arabiska

halvon — Levanten. Fran Afrika forefaller T1, och mojligen
Es ha kommit, frén Arabien Es och Jo.

Revolution eller katastrof?

De som migrerade var av allt att doma jordbrukare. Varfor
migrerar folk? Det finns tva huvudsakliga anledningar att
migrera: Man finner béttre forutsittningar pa annan plats, eller
forutsittningarna pa den gamla platsen forsdmras. Man skulle
kunna kalla det for invandringssug respektive
utvandringstryck.

Eftersom hélsolédget forsdmrades vid jordbrukets inférande 1
Europa, sa verkar det foga troligt att det var ett invandringssug
som drev dem. Vad for utvandringstryck kan det ha funnits da?

For att svara pa den fragan maste vi spinna runt jordgloben lite
sa att Kanada kommer i fokus. For 9000 ar sedan lag en stor
del av inlandsisen fortfarande kvar 6ver Kanada, men smélte
allt snabbare. I takt med att den sméilte, steg vérldshaven. Som
allra snabbast steg det mellan cirka 9500 och 7000 ar fore
nutid — just da den "neolitiska revolutionen” dgde rum (se
vidare boken ”Virlden”).

Vad som hénde i Mellandstern var naturligtvis att gigantiska
arealer jordbruksmark slukades av havet. Vart skulle de
ménniskor ta vigen som hade bott dir? Floddalen okar
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visserligen i areal uppstroms med tiden som foljdeffekt, men
det tar tusentals ar, sa det uppstod ett akut underskott pa
odlingsbar mark. Samma sak har hént 6ver hela vérlden, sa det
ar inte underligt att syndaflodsmyter &r sa vitt spridda bland
jordens kulturer.

Den hypotes jag stiller upp hir dr séledes, att den neolitiska
invandringen till Europa bestod av landsflyktiga fran en
“utdragen naturkatastrof”. Vi talar inte om en halvmeter som
Global Change-forskningen nu pratar om, utan om tiotals
meter totalt sett (Figur 2-53).

o

{8 >
N

Figur 2-53. Gula omrdden ligger mellan dagens havsyta och —
70 m. Den overvigande delen av de gula omrddena
oversvimmades inom ndgra fa drtusenden. Som synes
drabbades Eufrats och Tigris dalgdang svart av
oversvimningen. Kusten lag tidigare halvviigs ner till
Hormuzsundet. Aven i sédra Roda Havet oversvimmades
ansenliga omrdden. Konsekvenserna for Nildeltat framgdr inte
av denna karta, eftersom deltan dr stadda i stindig utveckling.
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Under perioder (dartusenden) med stigande hav kan man anta
att stora destruktiva oversvamningar med saltvatten forekom.

Det finns tva vigar till Europa: Att ga over landbryggan
mellan Svarta Havet och Kaspiska Havet, via Kaukasus alltsa,
eller via Mindre Asiens kust till Bosporen och in i Europa den
végen. I det senare fallet maste de ha anvént bat, vilket for oss
in pa en tredje mojlighet: Hela resan kan ha gjorts som en
kustnéra resa med strandhugg varje natt.

Det fanns ju ocksa mycket av de ovanndmna “Bglling-
haplotyperna” vid Medelhavet, till exempel pa Iberiska halvon.
Nu dr fragan, skall vi anta att kaukasierna under Bglling
seglade till Spanien, eller skall vi anta att vi har att gora med
en senare — mojligen inomeuropeisk — migration? En antydan
om svaret kan vi fa genom att titta pa Medelhavets stora Oar.
Det var ndmligen just i denna veva som, av allt att doma, de
stora isolerade darna i Medelhavet blev koloniserade. Men
innan vi lamnar Mellanostern helt, sa kan vi passa pa att titta
lite ndrmare pa den regionens migrationer.

Sumerernas anfider

Den neolitiska expansionen fran Mellanostern mot Europa
doljs lite 1 data av senare — 1 stort sett historiska — rorelser 1
motsatt riktning. Dels har indoeuropeiska folk (med hettiterna
forst) kommit in i Mindre Asien och till nuvarande Syrien och
Libanon; dels har de invandrat i flera omgéangar i Grekland
(fran joner till dorer), och sedan har migrerat till Mellandstern.
Men vet vi nagot om tiden fore dessa atermigrationer?

Den éldsta kénda civilisationen med skrivkonst dr den
sumeriska. Enligt dem sjédlva hade de invandrat dit. Det dr inte
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kint av vilken stam de var, eller varifran de kommit.
Lertavlorna sdger, att sumererna kom till Mesopotamien fran
Dilmun, “odddlighetens land mitt 1 det ldgre havet”, en
handelsplats vars ldge inte dr ként.

Det har varit mycket folkforflyttningar sedan den neolitiska
expansionen. Kan DNA trots det sdga oss nagot om
omfattningen av folkvandringar fran Europa till MellanGstern,
eller om sumerernas ursprung?

Idag har ukrainare 18% |z, 54% R1a1y, och 2% annan R1.
Notera hur dominerande R1a1y ar 6ver annan R1g. | Syrien
finns 25% R1y, i Libanon 16%, men inte i nagot av fallen ar

R1a1s sa dominerande som i Ukraina.

Lat oss istallet titta pa Grekland som en mdjlig kalla for
europeiska haplogrupper till Mellandstern. Eftersom de stora
indoeuropeiska invandringarna till Grekland skedde fére den
hellenistiska expansionen runt Medelhavet, kan man nog
anvanda dagens frekvensfordelning som narmevarde for den i
antiken. Det vi da noterar ar att grekerna har annu mindre

R1a1g, relativt sett, &an syrierna och libaneserna. Dessutom
vet vi ju att det ocksa kom indoeuropéer direkt fran Skytien {ill
Levanten, férutom de som kom via Grekland. Vi kan darfor
forsoka att grovt uppskatta hur manga procent som kom fran
respektive land.

Loser vi problemet med avseende pa |ls, R15 och R1a14, och

antar att skyterna hade samma andel | som dagens
ukrainare, sa far vi féljande resultat:
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Syrien skulle till sin ursprungliga Mellandsternbefolkning ha
fatt ett tillskott av 53% greker, och 7% skyter, medan Libanon
skulle ha fatt ett tillskott av 20% greker och 13% skyter.

Ar detta rimligt?

For det forsta, eftersom skyterna kom forst, sa kan vi rékna ut
att bada folken fick ett tillskott av ungefar 15-16% skytiska Y-
kromosomer. Den efterféljande grekiska invandringen till
Syrien var emellertid mycket storre an den till Libanon, varfor
det skytiska tillskottet i Syrien spaddes ut mer.

For det andra, kan vi se vilken ursprunglig genférdelning
respektive folk skulle ha haft enligt denna modell (eftersom
greker och skyter ocksa foérde med sig andra gener). Syrierna

skulle enligt denna berakning ha haft ca 70% av [J*, J14,

F*s, F1g], foljt av 22% E3as och 8% J24. | sa fall en mycket
homogen befolkning. Libaneserna a andra sidan skulle ha haft

ca 38% J2y, 34% E3by, 25% av [J*g, J1g, F*, F15], samt
mojligen 3% G, fast det ligger sakert inom felmarginalen. Det
ar val inte omgjligt att det kan ha varit sa.

Det ar frapperande att Syrien och Libanon inte delar nagon
Es-haplotyp, eftersom det ena landet har E3ay, det andra

E3bg. | hela databasen hade Libanon hogst frekvens av Eg —
faktiskt i bada de rapporter som inkluderade landet — men fran

Arabien och Egypten saknades data. Man kan gissa att E3y

hor till de semitiska folken, medan Jg hor till Levanten,
speciellt dess dstra del.

Syrien och Libanon delar daremot Jy-haplogrupperna

(sannolikt finns ingen F*5 eller F1y, utan enbart J5), om an i
valdigt olika proportioner. Protosyrierna skulle ha haft 8
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ganger mer [J*z, J1s, F*g, F15] an J2g, libaneserna 50% mer
J25 an [J*s, J1g, F*s, F15]. De flesta studier som ingar i

databasen redovisar endast J25. Den nar sin hogsta frekvens,
72%, hos kazbegerna i norddstra Georgien, i en dal pa
Kaukasus sodra sida, men aven de lite at dster boende
azerbajdzjanerna har hog frekvens: 48%. | Turkiet ar
frekvensen 40%.

Av de folk i databasen dar forutom J25 aven J*z,J15 framgar,
ar J24 betydligt vanligare i Georgien, Turkiet, och alla lander

vaster darom. Hos kazakerna daremot ar J25 bara en
femtedel sa vanlig. Tentativt kan man darfor placera

ursprunget for J25 s6éder om Kaukasus, och J*#,J14 lite
langre osterut, kanske sdoder om Kaspiska Havet, kanske
Osterut mot Aralsjon, eller méjligen pa kusten fran dstra
Levanten till Pakistan.

Hogst frekvens har J i databasen i sodra Pakistan. Dér fanns i
forntiden en hogkultur kallad Sarasvati-Sindhi-civilisationen,
eller Indus-kulturen. Den har foreslagits vara Dilmun,
hemlandet for det folk som grundade den sumeriska
civilisationen i nedre delen av nuvarande Irak, omkring 3200

f Kr. Forutom de indoeuropéer som invandrat till Indus-
omradet bor ddr manga dravider, urinvanarna sa att siga pa
den Indiska subkontinenten. Var det mellan Eufrat och Tigris,
eller vid den nu uttorkade floden Sarasvati-Sindhu, som

haplogrupp J& uppstod?

Eller var det mitt emellan?
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Enligt sumerernas egna skriftliga vittnesbord var det just i
Dilmun som de ldrde sig skrivkonsten,* och Dilmun beskrivs
som “odddlighetens land mitt 1 det ldgre havet”.

Ododlighet forknippas med gudar. Nér hettiternas kungar dog
blev de gudar, enligt deras vokabulér. Att bli odédlig genom
sina girningar &r liktydigt med att bli ihdgkommen for alltid.
Odddlighetens land kan alltsa tolkas som det land dir deras
anféder ligger begravda.

Under istiden var Persiska Viken till stor del torra land, som
namnts ovan. Ménniskor bodde da pa det som nu &r
havsbotten. Havet var ldgre — ododlighetens land 1ag alltsa
bokstavligen i det ldgre havet. 1 intervallet 5000 till 3000 ar
fore da texten skrevs (alltsa 10 till 8 tusen ar fore nutid) hade
havet ndmligen stigit med flera tiotals meter. Jamfor Figur 2-
53 och boken ”Virlden”.

Alternativt kan man fundera pa om det var Medelhavet som
var det ldagre havet, eftersom véster &r nerat i den gamla
varldsuppfattningen. Det stimmer dock daligt med att de
transporterade timmer fran Dilmun till sumerernas land.
Transporten gick ju med bat. En tredje mojlighet vore att det
var Svarta Havet pa den tid det var avloppslost, men dven den
floden intréffade for 6ver 8000 ar sedan, ungefiar samma tid
som dversvamningen av Persiska Viken.

Om Dilmun var pa den nuvarande bottnen av Persiska Viken
(dér det finns ett stort omrade som vore lampligt for jordbruk,
innanfor en strandvall med ooidsand, som sedan blev snabbt
Oversvimmat att doma av den sedimentologiska sekvensen),

« http://www .hindunet.org/hindu_history/sarasvati/lapis/lapis lazuli.htm
och referenser dar.
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ja, da maste transporten ha gatt pa floderna Eufrat och Tigris.
Idag dr dessa floder segelbara, och det var de sidkert da ocksa.
Ett par alternativa ldgen for Dilmun dr andra omraden som har
oversvammats. Av Figur 2-53 framgar att lampliga kandidater
ar i sodra Roda Havet, ndra bibelns Saba alltsd, och pa Indiens
vastkust. Det senare dr ungefir dir Indus-kulturen lag. Vilken
av dessa tre kandidater dr da mest plausibel?

Flera inskriptioner fran omkring 2000 f Kr. talar om ett folk
kallat mar-tu som uppenbarligen kom fran Dilmun. Dessa mar-
tu har av flera forskare placerats pa Gulfkusten ner till Bahrain.
Det motsvarar hur langt soderut kusten stod da den snabba
havsytestegringen inleddes.

En inskription av Sargon den andre lyder ”Upe_ri, kung av
Dilmun, vars viloplats dr 30 dubbeltimmar bort likt en fisk mitt
1 den uppstigande solens hav”. En fisk &r nere i havet, just som
bottnen av ett 6versvimmat land. En rimlig fart &r 4 knop. Pa
60 timmar kommer man da cirka 40 landmil, vilket &r det
ungefirliga avstandet fran nuvarande kusten till Bahrain.

Detta antyder att Dilmun kanske lag pa nuvarande
havsbottnen, det land som sékert var ett av de givmildaste
under istiden och fram tills for kanske 9-10 tusen ar sedan, i
inre halvan av nuvarande Persiska Viken. Namnet levde kvar i
trakten till ungefir 500 f.Kr., som namn pa de &nnu inte dridnka
kusterna intill den gamla odalmarken, de gamla vatmarkerna,
néra fornstranden. Alla kulturlager fran den tiden ar
naturligtvis drédnkta av havet och begravda av sand vid det hér
laget, varfor man inte kan forvanas over att inget av det har
hittats. Forresten #r det vil ingen som har letat efter det. An.
Men jag vet var man skulle leta, for det framgar av publicerade
maringeologiska kartor fran omradet, framtagna i samband
med oljeletning. Innan jag “sdllar mig till gudarnas skara”, for
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att travestera hettiterna, hoppas jag hinna behandla @mnet med
den uppmirksamhet det fortjidnar.

Dilmun har ocksé kopplats ihop med det bibliska paradiset, pa
grund av dess association till lycka, vélstand och evigt liv i
sumeriska texter (se till exempel fotnot 46 eller Alster, 1983).
Om Edens lustgérd lag i Dilmun sa kan vi konstatera, att om
det finns ndgon orm kvar i paradiset vid det hir laget, s far det
allt lov att vara en havsorm. Men, det 4r nog inte detta som 4r
paradiset, for Edens lustgard 6versvimmades inte —
syndafloden var en helt annan historia. Daremot skulle detta
kunna vara platsen for bibelns syndaflod. Det &r en sannolik
plats for den, men inte den enda mojliga.

Det ma vara som det vill med den saken, vi har i vart fall
kommit fram till en hypotes att sumererna inte var sa sardeles
langviga ifran, utan bara fran langre ner langs samma floder.

Man kan da gissa att deras typiska Y-haplotyp var J, och det
ar vil tinkbart att befolkningen under hogistiden var ganska
homogen hela vigen bort ldngs kusten till Indien.

Om denna hypotes vore riktig, sa folje det med logisk
nodvandighet att de hade skrivtecken redan for omkring 8000
ar sedan. Det skulle stilla hela teorin om skrivkonstens
utveckling pa huvudet. Ett annat problem ér att det gick
ungefir tre artusenden mellan da havsbottnen 6versvimmades
som snabbast, och da sumererna upptrider i Mesopotamien.
Visserligen flot de runt pa havet ett tag i Noaks ark, om man

« Alster, B., 1983: Dilmun, Bahrain, and the alleged paradise in Sumerian
Mpyth and Literature. I: Potts, D.T. (red.): Dilmun: New studies in the

archaeology and early history of Bahrain. Berlin, Dietrich Reimer Verlag,
sid. 39-74.
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vill tro Bibeln, men det var bara 40 dagar, inte 3000 ar... Det
ar alltsa nagot som inte stimmer i detta. En mojlighet ér ju
forstas att de kom fran nuvarande havsbottnen, migrerade
Osterut till exempel da havet steg, och sedan migrerade tillbaka
3000 ar senare, medan de fortfarande mindes var deras anfider
hade levat.

Kanske ir det sa att dravidiska folk med tidig hogkultur har ett
bade genetiskt och kulturellt ndra samband med sumererna, sa
som har foreslagits. Naturgeografiskt dr det ju faktiskt en
sammanhéngande region, fran vart formodade Dilmun till
Indus, och foga underligt vore det vidl om befolkningen var en
enda homogen population.

Man kan forresten undra, om Gversittningen fran kilskrift till
1 det lagre havet” ("in the lower sea” pa engelska), faktiskt
betyder just ”i havet som var ldagre”, alltsa, *som stod ldagre’
[den gingen]. Det skulle vara intressant om en expert pa
kilskrift kunde kontrollera om den betydelsen dr mojlig. Det
vore dock knappast forvanande, eftersom sumererna ju kidnde
till syndafloden som sadan (Bibelns syndaflodsmyt dr snarlik
den sumeriska).

Pa tal om det, sa kan jag papeka att Bibelns syndaflodsmyt
pastar att vattnet steg 15 korta aln a halvannan fot. I SI-enheter
motsvarar det ungefir 6 meter. Aven om man tar i beaktande
att detta matt dr forknippat med en aning osikerhet, sa kan
man trots det konstatera att det handlade om en abrupt
havsytestegring av ansenliga dimensioner. Hur @nda in i roda
gick det till, undrar kanske en och annan. I boken ”Virlden”,
kapitlet “Innestingd issjo-teorin”, gavs den forsta forklaringen
nagonsin till en sadan flod.
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Europas stora oar

Fran Sardinien finns DNA-data fran Y-kromosomen i
databasen, och fran Kreta har vi ett ganska stort dataset med
mtDNA. Nér vi dr inne pa 6ar sa kan vi lika bra titta pa Irland
pa samma gang.

Det visar sig ndmligen att Sardinien och Irland koloniserades
ungefir samtidigt, ndmligen for omkring 9000 ar sedan.
Sammantriffandet i tiden med den neolitiska “revolutionen”,
eller — som vi sett — 9versvdmningen av jordbruksomradena i
Mellandstern, vicker naturligtvis nyfikenheten.

Den tidigaste neolitiska kulturen pa Kreta utnyttjade
domesticerade fodoresurser 1 betydligt storre utstrackning dn
vilda dito. De bodde i borjan mest pa sedimentéra jordar
(finkorniga jordar som avlagrats fran rinnande vatten pa
sluttningar och i dalbottnar), som &r litta att odla och haller
vattnet bra. Nir denna kultur inleddes? For omkring 8000 ar
sedan. Dessa uppgifter kommer fran Evans utgrivning av
Knossos, och dnnu finns inga uppgifter fran Kreta om
ménsklig bosittning tidigare dn sa.

Kreta
Tittar vi pa mtDNA fran Kreta, sa finns det 21% av de
haplotyper som kom till Europa under Bglling (inklusive

mutanter, men exklusive Ho-CRS), och 6% bara av

grundtypen av T2,. Réknar vi pd samma siitt finns det endast
9% av de haplotyper som kom i borjan av neolitikum, och bara
en person av 186 hade en av de tva grundtyperna. Betyder det
att Kreta blev befolkat fore neolitikum?
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Nej, dessa DNA-data kan inte anvédndas som argument for en
sadan slutsats, eftersom de paleolitiska haplotyperna kan ha
kommit till Kreta fran det grekiska fastlandet i ett senare
skede. Eller, kanske, fran nuvarande Georgien, i samband med
att Svarta Havet steg in 6ver deras land. Fast det allra troligaste
ar nog att det for 8 — 9000 ar sedan radde en veritabel
folkvandringstid, 1 vilken folk flyttade lite Overallt i
kedjereaktioner, sa att detaljerna dr omdjliga att nagonsin reda
ut.

Tyviérr forsvinner den genetiska signalen 1 bruset nér vi
forsoker fa en upplosning som dr bittre dn nigra artusenden.
Och i Europa har det hiant mycket pa kort tid efter istiden — inte
bara efter var tiderdknings borjan, utan formodligen i minst
lika hog grad fore.

Sardinien

I vastra Medelhavet ligger Sardinien, som av arkeologiska data
att doma befolkades for omkring 9000 ar sedan. Var det
kanske landsflyktiga egyptier som kom dit? Lat se om Y-
kromosomdata fran 6n ger nagon ledning.

Fran Mellandstern och neolitikum finns 12% E3bg, det ér allt.

E3bg ér klart vanligare i Libanon @n Syrien, medan E3agy
endast finns i Syrien av de tva. Dagens Syrien nar Medelhavet
i dess nordostra horn, men forntidens Syrien lag mellan Eufrat

och Tigris. E3ay kan dérfor vara hemmahorande i (norra)

tvaflodslandet, medan E3bs kan vara mera sydlig, fran den
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Arabiska halvon. Detta dr ju vildigt spekulativt, men, stéller
man inte upp modeller s kan man heller inte testa dem.

Fran Kaukasus finns det 14% Gg och (méjligen) 10% J,
totalt 24%. Det &r ungefir samma forhallande mellan de tva
formodade grundarpopulationerna som vad vi sag pa Kreta,
fast det dar var mtDNA-data vi hade tillgang till. Det finns

ungefir lika mycket R1y (formodligen vésteuropeiskt R1by):
22%. Men nu skall ni fa hora: Det finns hela 38% 15

(mestadels I1b2y).

Sardinien dr en 0 med markanta dialektskillnader och genetisk
variation. Kanske den befolkades ursprungligen av neolitiska
folk, men att senare invandring fran det Italienska fastlandet —
eventuellt via Korsika — har tillfort ureuropeiska gener. Eller
kom dessa samtidigt, till andra delar av 6n? Aven det
Adriatiska Havet, kring Pos nedre lopp, 6versvimmades ju av

vérldshavet, och kanske folk dérifran med I-haplotypen kom
till Sardinien pa jakt efter ett nytt hemland? Som sagt ar det
hart nir omgjligt att avgora vad som hénde nér i denna
folkvandringsperiod for 8 - 9000 ér sedan, da vérldshavet steg
sa snabbt.

Nordliga 6ar

Pa Irland finns inte mycket av Mellanosternhaplogrupper vad

giller Y-kromosomen. Ett par procent Ex, samt hogst 15% av
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I, Gg och J5 tillsammans — och man far anta att det mesta av
det maste vara Iy. Britter har 16% I5 och hogst 8% av Gy och

J tillsammans, jimte 4% av Eg.

Databasen dver mtDNA-data (fran Richters et al. 2000) har en
kategori som heter NV Europa, och som 1 huvudsak &r
invénare fran de Brittiska Oarna. Som grupp har dessa 8,7%

dven om vi bara riknar grundartyperna av Jo och Tlo.

Ser vi pa Cornwall och Wales for sig, sa har de 10% respektive
9% av dessa. Riknar vi in ocksd mutanterna, sa har Cornwall

25% och Wales 17%. Det ir faktiskt pa de Brittiska Oarna som
dessa haplotyper ar vanligast (foljt av sydostra Europa). I dessa

fall dominerar Jo klart over T1o (ungefér 5:1 i snitt; samma
forhéllande ser vi i Norge men med lidgre absolut frekvens,
medan didremot Sverige och norra Tyskland snarare har 3:2).

Jamfor kartan i Figur 2-18. Aven Island har hoga virden av J 0s
eftersom On i huvudsak befolkats av kvinnor fran de Brittiska
Oarna.

Hur skall vi tolka de hoga virdena pé de Brittiska Oarna?
Kanske dr det just som det forefaller vara, nimligen att det
skedde en migration per bat fran vistra Levanten, for omkring
9000 ar sedan eller strax ddrefter. Dessa migranter skulle
kunna vara de forsta invanarna pa Irland. Fast det kan ocksa
tankas att 6n redan var befolkad, men sa glest att nagra
arkeologiska rester av de tidigaste invanarna @nnu inte
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antréffats (om de bodde i sodra Irland néra havet sa dr deras
boplatser idag drénkta).

Medan J,, dr koncentrerad till de Brittiska Oarna, dir den ir

nigorlunda jamnt utbredd, forefaller T1g, att vara mera flickvis
utbredd. Kanske &r det ett resultat av att vissa skepp med
immigranter kom ldngre soder ifran, fran Egypten.

I vilket fall tyder data pa langvéga sjoresor tidigt i historien.
Det hivdas ibland slarvigt att generna i Europa &r sa blandade
pé grund av hindelser de senaste 1500 aren, alltsd med borjan
vid ("modern”) folkvandringstid. Det dr bevisligen fel;
européer har lange varit rorliga. Se bara vad isldndska forskare
nyligen skrev: ”Den relativt hoga frekvensen av unika
haplotyper tillhdrande haplogrupp 1 1 Skandinavien visar att
dessa kromosomer kan ha en ganska lang historia i den
nordiska befolkningen. Det &r déarfor osannolikt att de &r ett
resultat av genflode frén till exempel Brittiska Oarna som ett
resultat av import av gaeliska slavar under vikingatiden. Pa
samma sitt antyder det hoga procenttalet av unika haplotyper
fran haplogrupp 2 hos gaelerna, att dessa formodligen endast
delvis édr ett resultat av vikingaaktiviteter pa Irland och i
Skottland.” Alltsa, kontakterna mellan nordiska folk och

= “The relatively high percentage of private haplotypes belonging to
haplogroup 1 in Scandinavia indicates that these chromosomes could have
a fairly long history in the Norse population. Thus, they are unlikely to be
the result of gene flow from the British Islesfor example, as a result of the
import of Gaelic slaves during the Viking period. Similarly, the high
percentage of private haplotypes belonging to haplogroup 2 in the Gaels
suggests that these are likely to be only partially derived from Viking
activities in Ireland and Scotland.” Helgason, A., ef al., 2000: Estimating
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gaelerna gar tillbaka betydligt langre &n till vikingatiden.
(Haplogrupperna de ndmnde 4r enligt kolumn o 1 Figur 2-3.)

De yttersta utposterna

Det har antagits att invanarna pa de Nordatlantiska 6arna norr
om Storbritannien delvis representerar en dldre genpool, som
till stor del har ersatts pa huvudon genom senare invandringar.
Detta giller Orkneyoarna, Shetlandsdarna, och i viss man dven
Yttre Hebriderna, dven kallade ’the Western Isles”, de vistra
Oarna. Island befolkades som bekant av vikingar ar 830, men
dar fanns redan enstaka “vistmin”, efter vilka
Vistmannadarna dr uppkallade. De kanske var fran Yttre
Hebriderna? For 6vrigt dr ”de vistra 6arna” nagot som gar igen
i mytologin hos ett antal folk, som ndgot vilsignat, och som
landet av evigt liv for de doda. Till och med 1 Odysséen
forekommer det, som nagot fraimmande for grekisk religion, da
Menelaos (den Skona Helenas make) fick veta av Den Gamle i
Havet att han inte skulle d6 och fara till det trostlosa Hades,
utan till “de vélsignades 0” 1 den vistra oceanen.

Om nu dessa oar har en dldre genuppséttning, vad dr den da?
Yttre Hebriderna och Skye har den hogsta frekvensen I i

databasen, och Orkney den niist hogsta av Xo. Bdda dr vanliga
1 Toscana, etruskernas hemland i historiens gryning; de var
invandrade dit, men historien fortéljer inte varifran. Alltnog,

Xo dr mer dn 3 génger sa vanlig hos druserna (vilka ju kom

Scandinavian and Gaelic ancestry in the male settlers of Iceland. Am. J.
Hum. Genet. 67: 697-717.
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frén Egypten) som i Toscana. I har, férutom pd dessa dar,
ocksa forhojd halt i Skottland och i Grekland, samt i Egypten.

Indicierna hopar sig. En langkolonisation fran Egypten verkar

sannolik. Men det finns ett problem. Grundtypen for X har
inte hittats hos druserna, men daremot i Kaukasus. Eftersom

dven Gy kom till Sardinien, har jag lagt in en
langkolonisationspil ocksa fran Kaukasus i Figur 2-54.

Det finns en vinkel till p4 detta. Haplogrupp Xo férekommer
som sagt ocksa hos Nordamerikas indianer. Det antyder att
folket med den haplogruppen har seglat over Atlanten i
forntiden, langt fore vikingarna. Det enda historiska folk som i
tidig historisk tid seglade pa Atlanten var fenicierna, som
bodde lite norr om dér druserna idag bor. De seglade pa Irlands
vistkust bland annat. Fenicierna lér vara inflyttade till
Medelhavskusten i forhistorisk tid, fran "Roda Havet” enligt
Herodotos. Fast det 1dr skola tolkas som Indiska Havet med
bihav, i detta fall Persiska Viken.
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Figur 2-54. Mojliga sjovdgar (i blatt) som folk kan ha spridits
da deras kustndra lagland oversvimmades av havet for
ungefir 8 — 9000 dr sedan.

Till detta vill jag ldgga foljande egna erfarenhet. I Egypten fick
jag mig omtalat att de kallar R6da Havet sa pa grund av
strdndernas firg, 1 motsats till Medelhavet som de kallar Vita
Havet. Roda Havets strinder &r roda pa grund av att sanden
kommer fran roda berg, roda pa grund av vittringskemin.
Medelhavets bldndvita strander bestar av ooidsand, sma pérlor
som bildas genom kemisk utfillning av kalcium i omraden dér
vattnet dels dr Gvermittat pa kalcium, dels agiteras hela tiden.
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Aven Persiska Viken har stora omraden med ooidbildning,
bade i nutid och da havsytan stod ldgre under istiden. Sjilva
kusten utanfor tvaflodslandet bestod av en ooidstrand under
istiden. Eftersom geografiska namn — speciellt som har med
sjon att gora — oftast har stark anknytning till hur naturen ser
ut, och denna ooidsand &r sa vit att den ger ett bldnk i himlen
(liknande snoblédnk och isblidnk), sa tycker jag det verkar ndgot
mirkligt om Persiska Viken skulle bendmnts R6da Havet.

Alltnog, min gissning ir att folk fran Levanten, pa flykt undan
ett stigande hav, seglade till Visteuropa i tidig postglacial tid,
och sedan aldrig upphorde att segla. Att deras kontaktnit
vidgades. Att de fann samma vigar som vikingarna senare,
fran 0 till 6 tills de kom till bade Gronland och Amerika (fraga
inte varfor deras gener inte finns hos eskimaerna — eskimaerna
hade da dnnu inte anlént till Gronland). Att de upprittholl
kontakten med Medelhavsomradet, och att deras &ttlingar
senare atermigrerade som fenicier.

Skandinavien

Den vakne ldsaren fragar sig kanske varfor Skandinavien star
ndmnt under rubriken “6ar”. Den klassiskt bildade ldsaren
daremot, vet att Pliny d.4. ar 67 f Kr. nimnde “’Scadinauia”,
och som var och en som &r kunnig i forngermanska forstar, sa
betyder det "Skade-6n”. Det gamla ordet auia = eya = 0ia = On
har gett upphov till —avia i ”’Scandinavia”, samtidigt som ~d”
har blivit ”nd”.

”Skade” kénner vi igen som jéttekvinnan, den ljusa mon,
Tjatses dotter, med vilken vanen Njord var gift enligt Aldre
Eddan, men det dr en annan historia. Fast egentligen avsags
Skane med namnet ”Skade-6n”; det ansdgs ldnge att Skane var
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en 0. I verkligheten var det dock lange sedan — och bara néistan
— som sOdra Skandinavien var en 6.

Variationen inom Sverige av frekvensen av Jo, Tg och Tlg, dr
mycket stor 1 de tre undersokningar som har refererats till 1
denna bok (Goteborg, Lund, Uppland). Aven om man tar
hénsyn till att det var ett litet antal personer, sa &r dnda
sannolikheten att skillnaderna berodde pa slumpen sa sma, att
chansen att vinna hogsta vinsten pa lotteri &r manga ganger
hogre. Dessa stora regionala skillnader kan knappast ha levt
kvar i 9000 ar, utan skvallrar om senare folkvandringar. Lat
mig till exempel paminna om att skaningarna liknar samerna,
och att deras haplotyper i mtDNA verkar komma fran Finland.

Vidare kan man konstatera, att vistkustbornas mtDNA har hog

halt av bide To och Ko, vilket de har gemensamt med Y'ttre
Hebriderna, men ocksa med bade Mellanostern (Egypten —
Libanon) och Kaukasus. Man paminns om herulerna. De
bodde i Azovska Sjons trisk, granne med Kaukasus, da de
upptriadde i historien som pirater pa Svarta Havet. Under
(modern) folkvandringstid slog de sig ner i Bohuslin enligt
Stang (1996)~, da de efter nagra sekel atervande till
Skandinavien, ddr forhistoriens morker édnnu lag sankt 6ver
nejden.

Slutligen passar dstsvenskarnas haplogrupper bra 6verens med
de finsk-ugriska folken vid Volga. Vi har sett i Figur 2-42 att
likheten é&r stor anda ner pa haplotyp-niva. Vi kan &ven titta pa
variationer inom den stora H-haplogruppen. Figur 2-55 visar

« Stang, H., 1996: The Naming of Russia. Universitetet i Oslo, Slavisk-
baltisk avdeling, Meddelelser Nr 77. 324 sid.
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frekvensen hos nagra olika grupper av haplotyper som ligger
en mutation fran CRS i HVSI.

Norge
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Figur 2-55. Frekvens i procent av antal provtagna individer av
ndgra mutationer i haplogrupp H. UdmMorMarKom = finsk-
ugriska folk vister om Uralbergen; Ufa = Basjkirien. Antalet
personer per grupp varierar stort, fran 14 isldnningar till 323
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norrmdn. Endast de som har CRS, eller en enda mutation frdn
CRS, dr medtagna.

Det hampar sig att svenskarna och de finsk-ugriska folken 1
denna studie har exakt samma kombination av 5 haplotyper.
Onekligen ett starkt indicium for en kontakt ddr emellan, som
— kunde man létt frestas att haspla ur sig utan ndrmre
eftertanke — skulle kunna bero pa att vikingarna idkade
kvinnorov i de trakterna.

Vi skall aterkomma till detta i diskussionen senare, men en
generell observation ir, att vildigt manga, fran antiken till
nutiden, tenderar att forsoka forklara fenomen som mera nyliga
an de verkligen ér. Det verkar vara en allmdnménsklig
psykologisk effekt som ger en tendens, en bias, ett
systematiskt fel. Hur ménga skulle till exempel tro (utan att ha
lidst detta verk) att det finns minnen bevarade fran tio tusen ar
tillbaka? Formodligen ingen. Aven eder forfattare skulle ha
hojt pa 6gonbrynen vid en sadan upptéckt, bara for fa ar sedan.
Nu skulle han bara hgja axlarna. Saken 4r ndmligen inte att
minnena, historierna, ar borta, utan att kontexten,
sammanhanget, gatt ur tiden. Dérfor dr de idag omojliga att
forsta — om man nu inte gor just det jag foresatt mig, namligen
att aterskapa sammanhanget. Seriens forsta bok, Vérlden, som
handlar om naturgeografin, spelar dérvid en viktig roll.

Fler pusselbitar

Det finns en viss uppgivenhet bland forskarna om mojligheten
av att studera Europas fylogeografi med hjélp av arvsanlag.
Det ma sa vara att det inte finns nagra statistiskt signifikanta
skillnader. Det betyder emellertid inte att det saknas skillnader.
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Vad jag vill ha sagt &r att statistik nog &r fel vetenskap att ta
till. Den duger till att komma fram till det allmédnna fran det
specifika. Men det ir inte nagra allménna fakta vi dr pa jakt
efter, for varje manniska som gar fran punkt A till punkt B dr
specifik. Hér ligger den gordiska knuten sa att siga: Man har
sokt efter fel sak. Det 4r som om man skulle forsoka ldgga ett
pussel genom att rikna ut den genomsnittliga farggradienten 1
hojdled och sidled!

Istillet for att forenkla maste vi bevara hela komplexiteten i
det vi studerar.

Tyviérr kinner vi inte hela sanningen, utan bara lite pusselbitar
hér och var. Hér foljer ytterligare nagra, utan annat samband
an att vi vet nagot litet om dem.

Genuppstandna gener

De genetiska skillnader vi ser mellan stenaldersbaskerna och
de nutida, behover inte nddvéndigtvis representera en
utveckling av folkets genpool. Liksom arkeologerna har
konstaterat betrdffande megalitkulturerna, representerar
formodligen inte begravningarna hela befolkningen, utan bara
en elit. Jag citerar Burenhult (1999, del 1 sid 311)*: "Kanske
vagar vi formoda att endast en liten, genom ittillhorighet eller
pa annat sitt forutbestimd, grupp inom samhéllet skulle
komma att fa sin sista vila i en monumentalgrav av sten.”

Vad stenaldersdata kan skvallra om dr déarfor kanske dnnu
intressantare dn vad forskarna sjédlva insag; istdllet for att tala
om hur baskernas genpool utvecklats, avslgjar det formodligen
vilka som var 6verklass vid den tiden.

» Burenhult, G., 1999: Arkeologi i Norden. Natur och Kultur, Stockholm.
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Varifran kom da denna 6verklass? For det forsta maste vi
rikna ut vilken genuppsittning de hade. Den kombination som
de doda hade representerar ju populationen som levde i
Baskien, inte de som kom dit utifran. Med andra ord, de har
formodligen tagit sig lokala kvinnor ocksa, sa det bidraget
maste vi ridkna bort.

Eftersom stenaldersbaskerna hade noll i frekvens av Vo, och
nutidens basker hade noll i Jo, sa antar vi att
stenaldersinvandrarna inte hade nagot Vo, och att

urinvanarna inte hade nagot Jo. Baskernas férutvarande
genpool ar den ena okanda, och invandrarnas den andra.

Dessutom far vi anta att invandrarna hade noll i Ho, eftersom
den enklaste I6sningen annars bleve att det var tva separata
populationer som aldrig blandades.

Loésningen blir da som foljer (forst data, sedan den beraknade
ursprungliga férdelningen):

Up Ho Vo Jo To Ko

Nutida basker 6.7 721 3.3 00 6.5 99

Gravarnas folk 16.5 372 0.0 124 91 1938
Invandrarna 283 0.0 0.0 270 13.0 31.7
Urinvanarna 6.7 734 3.2 00 6.8 10.0

Nutida basker = 1% invandrare, 99% urinvanare.
Gravarnas folk = 48% invandrare, 52% urinvanare

Att nutida basker enligt modellen till nastan hundra procent
bestar av urinvanare beror givetvis pa att invandrarna hade

mycket Jo, men de nutida baskerna hade noll Jo, i data.
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Resultatet blir att stenalderns basker hade samma
genuppsittning som idag, inom felmarginalen, och att de som
ligger begravda i stendldersgravarna inte &r representativa for
den lokala befolkningen. De maste istillet forstas som en
invandrad elit, en hérskarklass, just sa som namndes
inledningsvis. Att de till endast 52% har inhemsk mtDNA
betyder att det var bade min och kvinnor som invandrade, inte
bara krigarband. Ddrmed har de kunnat halla sin kultur vid liv,
vilket inte skulle ha varit sa enkelt om de inte hade haft
kvinnor med sig.

Enligt resultaten i tabellen ovan hade invandrarna till mer 4n
tva tredjedelar mellanosterngener, men ocksa en ansenlig andel

Uo. Eftersom denna senare inte dr uppdelad i underhaplotyper
ar det inte mojligt att veta om det var huvudsakligen

europeiska U5, eller till exempel U6g fran Mellanostern.
Framlingarna kan alltsé lika vl ha kommit direkt fran
Mellanostern, som fran en annan del av Europa — i sa fall

kanske frin en nordlig del av Europa, med mycket Ug. Det ér

ocksa notabelt att de forefaller ha haft hogre andel Ko, 4n
nagon annan population vi har sett data ifrdn, ndgot mer dn
Ashkenazy judar.

Om de var fran en annan del av Europa, sa maste det i vart fall
ha varit en plats med en befolkning i huvudsak invandrad fran
Mellanostern. En mojlig plats dr da en 6 som blev befolkad for
forsta gangen vid neolitikums borjan.
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Nordmain i Sibirien

Aven om fokus ligger pd Europa, si kan man inte undgé att
ndmna bevis for en europeisk expansion till Sibirien.

Jamf6r man mutationer i haplogrupp Ho (Figur 2-55) sa ser
man att Danmark och Baskien har gemensamma drag (CRS
16362 16129), samtidigt som evenkerna i Ostra Sibirien delar
bagge sina haplotyper (16129 16222) med bade danskarna och

nordtyskarna. Hur har evenkerna fétt haplogrupp Ho?

Kanske de fick den fran den europeiska bronsalderskulturen
vid 6vre Jenisej i centrala Sibirien. I sa fall far vi hér en
antydan om var detta bronsaldersfolk kan ha utgatt ifran pa sin
fiard, som rimligtvis bor ha gatt dit i bat via Norra Ishavet. Fran
kusterna kring sydvistra Ostersjon; Vorpommern, Danmark,
eller kanske Skane.

Dessa bronsaldersherar — here dr det goingska ordet for
yngling, med samma etymologi som hero far man férmoda —
Oppnade mahénda dorren for vidare kontakter. Men vad som
kom tillbaka var inte gagneligt.

Sibiriska mén i Norden

For omkring 4400 ar sedan uppstod haplotyp N3. Den spred
sig over stora delar av norra Eurasien, fran Ostersjon i viister
till Okhotska Sjon i Oster. Speciellt vanlig dr den bland de
finsk-ugriska folken, pa bada sidor om Uralbergen. Lét oss se
pa ett av dessa folk.

Marierna vid Volga ir jordbrukare och boskapsskotare, och dr
kénda for sitt trisnideri och sina broderier. De &r urinvanare i
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sitt omrade (som senare har delats pa mitten av udmurterna,
forr kallade votjaker). Mariernas sprak, tjeremissiskan, ligger
pa samma huvudgren som de Ostersjofinska och de samiska
spraken, den gren som har sin utbredningsmaissiga tyngdpunkt
1 den europeiska delen av Ryssland, uppstroms och norr om
den stora Volgakroken vid Bulgar, men inte uppe i Uralbergen.

De ir ett av flera finsk-ugriska folk i trakten. Andra folk har
renskotsel som huvudniring, och sa vidare. Bilden som
framtonar 4r att ett och samma folk har valt olika néringsfang
beroende pa de naturliga forutséttningarna dir de bor. Genom
att deras handelsforbindelser med omgivande folk givetvis
beror pa deras val av niringsfang till stor del, och dktenskap
nog ofta har varit en del av kontakterna, sa har deras respektive
genpool nog utvecklats olika av den anledningen. Kontentan
av detta synsitt dr emellertid, att materiell kultur 4r en néstan
virdelos indikator pa forntida folks sldktskap. Mycket riktigt
gar det daligt att passa ihop arkeologiska kulturer med geners
utbredning, med ndgra undantag.

Sa vad ér anledningen till att N3 har spritts sa vida omkring?
Uppenbarligen &r det néstan enbart min som statt for denna
“folkvandring”, eftersom andelen asiatiska mtDNA-haplotyper
hos till exempel samerna &r 1agt, ett par procent, och de kanske
inte ens har kommit samtidigt. Vissa folk har uppét 70%

asiatisk N3, samtidigt som de kan ha over 90% europeisk
mtDNA.

Kittles et al. (1999), som undersokte fem populationer
inklusive skdningar och finnar, konstaterade att finnar hade
den lédgsta heterogeniteten pa den manliga sidan (Figur 2-56).
De skrev: “Ett begrédnsat antal nira besldktade anfader kan ha
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bidragit till det 1aga antalet fiaderneslinjer i den finska
befolkningen.”* Denna grundareffekt har placerats i tiden for
ungefir 2000 ar sedan. Nagon motsvarande effekt kunde inte
ses hos kvinnorna.

Vi dr ddrmed sé langt framme i tiden att folksagor och myter
kan leva kvar, och beritta om en invasion av asiater som — kan
man misstédnka — slog ihjidl manfolket och sjédlva tog kvinnorna
i det erdvrade omradet.

Skandinaviska samer har lika mycket |z som N3, samerna i

Ryssland har ett forhallande 1:2,5 for |7:N3s, pomorer
(rysktalande vid Vita Havs-kusten) har 1:4, medan nordliga
ryssar har ungefar 7:5. Ostligare finsk-ugriska folk har allt

mindre av |y, anda ner till 0%, medan vastligare folk har allt

mindre av N3g.

Vad de didremot inte kommenterade var att skanska kvinnor
har en mycket 14g heterogenitet, till och med ldgre én finska
mén, och den i sdrklass ldgsta i studien. I bjirt kontrast till sina
kvinnor, har skanska mén en “normal” heterogenitet.

= ”A limited number of closely related founding males may have
contributed to the low number of paternal lineages in the Finnish
population.”
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Figur 2-56. Haplotyp-diversitet (heterogenitet) for 5 provtagna
populationer (95% konfidensintervall). De 5 ovre raderna
avser Y-kromosomdata, de undre 5 mtDNA-data. Ju hogre tal,
desto hogre genetisk heterogenitet, h. Data fran Kittles et al.
(1999). Pima och cheyenner dr nordamerikanska
indianstammar, medan ”Maryland” avser europeiska sd
kallade ”amerikaner” i den delstaten.

Om de finska pojkarnas data kan forklaras som en kraftig
flaskhals, sa torde man kunna misstinka detsamma for de
skanska flickornas del. Nagra fa anmodrar, néra slikt, har gett
upphov till en majoritet av avkomman. Det som verkligen
forbryllar dr att haplotyperna dr sa lika samernas. Kanske
ligger en dramatisk hindelse bakom, som vi genom vidare
studium kan rekonstruera. Fast det far ansta till en kommande
bok, eftersom végen fram till en dechiffrering ar lang. Lat mig
emellertid ge en forsmak, genom att visa pa nagra uppenbara
fall dér ségner gjort det mojligt att foresla en rimlig tolkning.

177



Européernas DNA fran en geografs perspektiv

Arvsanlag som kitt mellan myt och historia

Da vi ndrmar oss nutiden blir det riktigt spannande, eftersom vi
hér kan pussla ihop information fran olika kéllor. Arkeologi i
all dra — det dr bara foremal, och det vi &r intresserade av &r ju
ménniskorna. Myterna talar direkt om ménniskorna, liksom
arvsanlagen gor. Dessa tva killor borde darfor vara de mest
intressanta att jamfora.

Mytens visen

Historisk tid @r den epok da vi har palitliga skriftliga
vittnesbord. Tiden fore historisk tid kan kallas forhistorisk tid,
men den senare delen av forhistorisk tid dr inte helt konturlos —
dven om vi inte kdnner dess historia, sa kiinner vi dess
historier. Det &r ingen slump att de tva orden ar sa lika. Da
Herodotos skrev sin Historia sa kallade han det faktiskt
Historierna, och det &r forst langt senare man borjade gora en
distinktion mellan det objektiva och det anekdotiska.

Historier blir med tiden till myter, ndmligen da platser och
begrepp som forekommer i historien upphor att existera, sa att
historiens anknytning till den geografiska verkligheten tappas
bort. Detta géller, vagar jag pasta, oavsett om historien var
objektiv och saklig, eller anekdotisk till sin karaktér.

Ta bara Iliaden; en mer detaljerad beskrivning av nagra dagars
héndelser 1 forntiden kan man knappast tinka sig, men det
rdddade dnda inte verket fran att bli betraktat som fiktion under
lang tid. Det gick sé langt, att namnet pa dess stil, nimligen
’dikt”, nu betyder just fiktion, fastdn versmatt fran borjan nog
skapats som ett stod for minnet, sa att inte fakta forvanskades
med tiden.
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Nu dr emellertid inte all mytologi baserad pa fakta. Myter har
ocksa anvénts pa samma sétt som politiska logner idag. En myt
om hur ett visst folk grundade sin nérvaro pa en plats genom
nagon guds eller gudinnas ingripande, &r ett exempel pa en
politisk myt &mnad att motivera det folkets “rétt” till den
platsen. Bibelns myt om hur den judiska guden gav ett utvalt
folk ett stycke land som dittills tillhort andra folk, &r ett
exempel pa en ovanligt oférblommerad sadan politisk myt,
som inte ens forsoker dolja att de med vald erovrade platsen.
De grekiska stadsstaternas myter daremot, dolde ofta
eventuellt vald i samband med erévringen bakom symboler
och rena sagomotiv. Man kan séga att de var mera lika den
moderna amerikanska myten, vilken inte erkénner landets
historiska valdsdad.

Man kan fraga sig hur en bevisligen falsk myt kan 6verleva,
och sanningen samtidigt gldommas bort. USA ir ett bra
exempel. Sanningen om landets historia dr allmént tillgénglig 1
bocker och pa Internet, men en stor majoritet av befolkningen
tror dnda pa myten, och kinner inte alls till sanningen. Den
politiska l6gnen visar sig ddrfor vara effektiv som medel for att
framkalla glomska. Med ett modernt ord kallar vi det for
propaganda. Enligt vad Adolf Hitler sjélv pastod i Mein
Kampf, lanade han propagandan som politiskt verktyg fran just
amerikanarna (rubriken for kapitel 6 dr "Krigspropaganda”)=.

= Mein Kampf dr nu forbjuden i Sverige, varfor svenska ldsare (som inte &dr
forskare) #r hanvisade till Internet om de vill kontrollera referensen.
Betréffande krigspropaganda dr den numera forbjuden enligt en
internationell konvention, men USA gjorde ett undantag for den paragrafen,
varfor USA ir ett av de fa ldnder i vérlden dér krigspropaganda dnnu ar
lagligt — ndgot som utnyttjades till fullo i uppmarschen till Irakkriget 2003.
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En annan viktig iakttagelse dr, att manliga gener, kvinnliga
gener, sprak, folknamn och materiell kultur, &r olika storheter
som inte automatiskt f6ljs at. Till exempel kan ett litet
krigarfolje erovra ett annat mycket storre folk, varvid namnet
behalls fran det lilla krigarfoljet, spraket antingen behalls fran
det storre folket eller 4ndras, medan néstan ingenting visar sig i
generna fran denna héndelse. Med andra ord, ett namngivet
folk kan byta inte bara geografisk uppehallsort, utan ocksa

gener! Utbredningen av N3 kan vara ett exempel pa vad som
hénder om erdvrande krigare slar ihjél de besegrade ménnen,
men later kvinnorna leva. Tdnk om det vore tviartom, som med
amazonerna.

Amazonerna

Skall vi prata om myter kan vi vél lika vil ga rakt in i lejonets
kula, till ett av favoritmotiven genom tiderna, till amazonerna,
de krigiska kvinnorna som levde utan mén och som avskydde
barnsbord.

Adam av Bremen placerade amazonerna vid Ostersjt')n, norr
om Estland. Namnet Kvenland pa norska (varmed i princip
avses Finland eftersom norskans “kvener” = ’finnar’) har av
Vilkkuna (1970) antagits vara sa lika norska "Kvennaland”
(’Kvinnoland’), att det dirfor har kopplats till de antika
myterna om amazonerna. Pa svenska &r det storre skillnad
(kvéner — kvinnor). Det finska landskapsnamnet 4r Kainuu,
vilket motsvarar finlandssvenskans Kajanaland.

I forntiden bodde amazonerna — som var skyternas kvinnor —
mellan floderna Danaper och Tanais, vid det Maeotiska

* Vilkkuna, K., 1970: Kainuu — Kvenland, Helsinki.
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Trésket, enligt Jordanes (som baserade sig pa Orosius). Enligt
Stang (1996)avses Dnjepr, Don, respektive Azovska Sjon med
dessa namn (jag skall ga i polemik med honom betréffande
Don i annat sammanhang, men det dndrar inget i denna
argumentation). Nu kan man fraga sig, var det sa att mytens
topos, dess liage, dndrades av irrelevanta skl sa att sdga, eller
dndrades den dérfor att hela eller delar av folket faktiskt
migrerade norrut? Ger arvsanlagen nagon ledtrad?

Provtagningsomridet dir halten W var hogst var norra och
mellersta Osterbotten, Kajanaland och norra Savolax.
Kajanaland har av somliga antagits vara vikingatidens
Kvinland (norska Kvenland). Kvinerna var ett folk med ett
eget rike for omkring tusen ar sedan, omnamnt i norska kéllor.
I s6der bodde deras fiender karelarna, och i norr ”’skridifinnar”
och nordmin. Oster om dem bodde deras sprakfrinder
bjarmerna, i Bjarmaland vid Vita Havet, varifran vikingarna
handlade pélsverk. Dér bor pomorerna idag.

Pomor kommer av ett slaviskt ord for hav, si Pomerania,
Pommern, &r helt enkelt ’kustomradet’. Men nu talar jag inte
om invanarna i Pommern, utan om de ryssar som bor vid Vita
Havet. De enda DNA-data som finns fran pomorerna ar Y-
kromosomdata. Deras haplogruppfordelning dr mycket lik den

hos ryska samer; nagra procent mer R1als och lika mycket

mindre Iy, det dr de enda skillnaderna som kan ses i data (de
hade 36% respektive 11% av dessa haplogrupper). Man anar
att det dr samma folk som tidigare, som bara bytt sprak till

ryska. Liksom samerna har de ocksa hog halt av N34.
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Den nist hogsta koncentrationen av W, 1 databasen ér hos

kurderna — den enda haplotyp de har mer av ar faktiskt Ho.
Idag bor de i de berg som i forntiden hette Taurus, soder om
Kaukasus. Dit kan de ha kommit norrifran, fran norr om
Kaukasus, att doma av deras indoeuropeiska sprak. Deras
mtDNA har manga haplotyper fran olika hall och kanter av

Eurasien. De saknar ddremot bade Vo och USblo,
karaktdrshaplotyperna for samerna och norra Finland. Alltsa

bor bade “kvinerna” och kurderna ha fitt W, frdn en tredje
kalla.

Norr om Kaukasus ligger Skytien (det gamla namnet pa
Ryssland). Jordanes menade att skyterna var identiska med
goterna, men det dr en anakronism, for han syftade pa en tid
nagra artusenden tidigare, vil fore det Trojanska kriget. En
gang nir skyternas hér var upptagen i en expedition pa annat
héll, anf6lls kvinnorna, men forsvarade sig framgangsrikt. Da
fick de blodad tand och borjade sjdlva fora krig, och blev
didrmed amazonerna. De erdvrade bland annat Armenien och
Syrien, Jonien och Aiolien, och uppforde ett tempel for
Artemis 1 Efesos. Slutligen slog de sig ner i Kaukasus, enligt
Jordanes.

Som jag ndmnde var kvinerna och bjarmerna sprakfriander.
Hakon Stang, som 1996 skrev en doktorsavhandling om hur
Ryssland fick sitt namn, tog det for ndrmast sjdlvklart att
bjarmerna var en del av det vepsiska folket, som fordomdags
bodde fran Ladoga i vister till Volgakroken i Gster. Bade
”Ladoga” och "Volga” kan for ovrigt hirledas fran det finsk-
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ugriska spraket vepsiska, och Volga betyder ungefér *den vita’.
Vepserna var namligen “vita”, alltsa vildigt ljust blonda, och
av detta skal skulle ett antal geografiska namn i deras omrade
ha fatt namn pa vit: Vita Havet, Beloe Ozero (Vita Sjon),
Volga. Vidare har Ladoga forr bendmnts Hwita Trisk pa
svenska (i Erikskronikan).

Stang skrev vidare att Norra Rysslands taigabdlte kallas
”Bjarmaland” (eller Biarmia) i nordiska sprak, pa vepsiska
“perama” ’det yttersta landet’, och pa ryska "Zavoloc’e”. Det
senare minner atminstone mig om ”Savolax”. Perama &r
forstas samma ord som i Perm, omradet bortat Uralbergen till.
Fran Savolax till Perm talas det idag finsk-ugriska sprak av
urbefolkningen, men det dr ju inte 100% givet att alla gjorde
det pa vikingatiden. En alternativ mojlighet ar att finsk-ugriska
uppstod da ett uraliskt sprak fordes in ver ett substratsprak,
och att processen dnnu inte var avslutad for 1000 ar sedan. Jag
pastar inte att det &r sa, bara att mojligheten inte kan uteslutas
a priori — pa forhand.

Vilket substratspraket skulle ha varit kan man gissa ndr man
vet att finskan har manga urgamla indoeuropeiska laneord.
Ténk bara pa Perama; “peri” betyder om’, "kring’ pa grekiska,
medan “"maa” betyder ’land’ pa finsk-ugriska, tillsammans
Perama, *Ytterlandet’ (betydelsen lir vara sa, men etymologin
gissade jag sjélv). Det verkar rimligt att Perama rent av har
samma ursprung som Biarmia (dndelsen —land &r senare),
eftersom finsk-ugriska har en tendens att ersitta betonade
stavelser med obetonade, att ta bort diftonger och att undvika
konsonantsekvenser.

Savolax, forresten (bara Savo pa finska); i det alderdomliga
indoeuropeiska spraket litauiska hittar vi det possessiva
pronomenet “savo” ’var’, och “lax” dr ju "lagur”, ett gammalt
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nordiskt ord for *vatten’. Alltsa, *vara vatten’ eller "var sjo’.
Sjon som avses dr kanske Saimaa, eller snarare den storre forn-
Saimaa, 1 vilken Savolax ligger. Eller &r det kanske som med
Biarmia, att det egentligen syftar pa hela taigaomradet,
”Zavoloc’e”. Men detta dr naturligtvis bara spekulationer.
(Jamfor engelskans “our lakes” med Savolaks utan s... later
nidstan likadant!)

Detta att folk relativt snabbt kan byta sprak, gor ju att vi inte
pa nagot sitt kan utga ifran att tva folk dr genetiskt sliakt for att
de talar samma sprak, eller vice versa. Det finns massvis av
exempel pa motsatsen. Det &r helt andra saker som bestimmer
vilket sprak som gar segrande ur ett mote. Darfor kan vi inte
utga fran att kvénerna och bjarmerna var av samma stam.
Kanske dr kvinerna resterna av en grupp som invandrade for

linge sedan, och kanske di hade med sig Wo, frin till exempel
en dal i Kaukasus, varifran det ocksa spreds till kurderna. Samt
— med andra kaukasiska folkvandringar — i laga halter 6ver
hela kontinenten.

Ser man pa vilka mutationer som finns i haplogrupp H (Figur
2-55) sa framstar det ocksa som mojligt med en koppling
mellan Finland och adygei, ett folk just norr om Kaukasus, inte
langt fran ddr amazonerna en gang skulle ha levat enligt
Jordanes. A andra sidan ir adygierna kanske inte ursprungliga
i det omradet, utan kan ha kommit dit fran, lat siga, centrala
Europa. Det dr sa mycket som dr mojligt, men ack sa lite som
kan bevisas.

Skyterna erovrar virlden

Som redan berérts i nagon man var Jordanes, “goternas
historieskrivare”, overtygad om att geterna och goterna var
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samma folk om &n vid olika tider 1 historien. Geterna dyrkade
krigsguden Ares, liksom thrakerna, och bland annat darfor far
man nog anse att de var thraker. Da han berittar f6ljande om
goterna far man darfor ha i atanke att det dr geterna som det
handlar om, och jag har dirfor konsekvent anvént det namnet:

Geterna bodde dir jag tidigare beskrivit att amazonerna bodde
(eftersom amazonerna var geternas kvinnor) da Egyptens
hérskare Vesosis* borjade krig mot dem. Geternas kung hette
dé Tanausis, och han besegrade egyptierna vid floden Fasis
(Phasis; av vilken fasanerna har sitt namn, siger Jordanes) och
forfoljde dem énda till Nilens strand. Han kunde dock inte
komma forbi forsvarsverken och doda Vesosis i dennes eget
land. Dérefter atervinde han och erdvrade mycket av Asien.
Delar av hans hir deserterade pa olika platser dér landet var
gott. En av dessa grupper kallades parther, vilket betyder
desertorer (jfr. depart), och bodde i den historiska provinsen
Parthien i norddstra nuvarande Iran.

Herodotos skrev ocksa om Sesostris*, men hans version — som
grundades pa egyptiska pristers uppgifter — ér lite annorlunda:
Sesostris erovrade mycket av Asien, gick sedan in 1 Europa
och besegrade skyterna och thrakerna. Pa hemvigen lamnade
han kvar (eller deserterade) en del av hédren vid Svarta Havet i
Kaukasus, vid floden Phasis, och de gav upphov till staden
Kolkhis (Colchis). Han erévrade dven Jonien, och
efterlimnade pelare, statyer och ristningar 1 berg i Jonien,

= Vesosis dr en felskrivning av Sesostris, som dven andra har gjort sig
skyldiga till. Det fanns tre faraoner med namn Sesostris (eller Senwosret),
som hirskade i intervallet 1971 till 1843 f.Kr.

= Bok 2: 102-106. Det har tolkats som en sammanblandning av héndelser
under Senwosret I och Senwosret I1I.
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Efesos, och ldngs vdgen mellan Smyrna och Sardis, med
inskriptioner pa egyptiska.

Den senare finns fortfarande kvar, vid Karabel-passet*.
Inskriptionen dr dock inte pa egyptiska, utan hettitiska, ett
indoeuropeiskt sprak i Mindre Asien som skrevs med kilskrift.

Hur skall vi forsta dessa motstridande uppgifter om kriget? En
mojlighet dr att bada &r néstan helt rétt. Sesostris tog sig
onekligen till Skytien, sa langt finns ingen motségelse.
Motségelsen ligger 1 vem som vann slaget mellan egyptier och
skyter / geter. Formodligen har bada ritt. Nir egyptierna anfoll
vann de formodligen en litt seger mot en oforberedd
motstandare. Sedan kan de ha ldmnat kvar en del av héren for
att forsvara griansen vid Phasis. Det var formodligen denna
mindre avdelning som geterna sedan besegrade. Ingen av
kéllorna ndmner nagot ytterligare slag; egyptierna drog sig
tillbaka, och geterna foljde efter, men det kom aldrig till nagon
drabbning. Att geterna lyckades erdvra stora delar av Asien
efter det, dr ju inte sa underligt om egyptierna nyss farit fram i
samma trakter och brutit ner forsvaret.

Hér kan man lampligen skjuta in att haplogrupp Rlal s ér
betydligt vanligare i Ostra Iran 4n i véstra; att dess utbredning 1
Asien 1 grova drag 6verensstimmer med utbredningen av
indoeuropeiska sprak; samt att spridningen av indoeuropeiska
folk anses ha dgt rum for omkring 4000 ar sedan. Det Jordanes
tillskrev goterna var alltsa inget mindre &n stora delar av den
indoeuropeiska expansionen! Tack vare Herodotos kan vi

« Herodotus: Histories. Further revised edition 2003, fotnot 60 till Bok 2.
Penguine Books, London.
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ocksa forsta hur expansionen var mojlig, och vilka
utrikespolitiska hdndelser som lag bakom.

Om vi atervénder ett 6gonblick till geternas kvinnfolk, sa
anfolls folket da Tanausis tronfoljare regerade, varefter
amazonerna erovrade Jonien och Aiolien, enligt Jordanes.
Grekland blev mycket riktigt invaderat av indoeuropeiska
joner och aioler kring 2000 f.Kr. Det vill sdga, nu kallar vi dem
for de namnen, men det kanske var dldre regionnamn som féste
sig vid dem efter invandringen. Alltnog, om hellenerna
(jonerna och aiolerna) kom fran Skytien sa borde ju grekiska

min ha en hel del Rlaly kan man tycka. Men de har bara 5%
enligt Helgason och 12% enligt Semino.

Gick du i fallan? Det var ju amazonerna som erovrade
Grekland, kvinnor alltsa, sa det skulle ju inte paverka i Y-
kromosomdata! Ser vi istéllet pa mtDNA, sa finns det i Attika

bade Vg, USbg, USbl, och mojligen Wo. Det tyder pa ett
Skytiskt inflytande om ungeféar 10%. Det &r frapperande att

bade Vg och U5bl,, finns representerat, de som annars néstan
bara finns hos samer, skaningar och i norra Finland. (Skall vi
ta Jordanes bokstavligt sa atervinde dock amazonerna till
Kolkhis igen.)

Det finns fler mojliga associationer, som dock inte far plats att
utvecklas hér: Tanausis paminner om den grekiska mytologins
Danaos, som kom med sina 50 déttrar till Grekland
(danaiderna; jfr. att amazonerna var generationen efter
Tanausis). Dessutom paminner namnen geter och hettiter om
varandra (pa det kyrilliska alfabetet transkriberas till och med
h och g med samma tecken). Notera att Jonien ligger pa
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Mindre Asiens vistkust, soder om Aiolien — det var grekiska
omraden dnda tills befolkningsutbytet mellan Grekland och
Turkiet ar 1923 e Kr. Tiden och platsen for geternas erovringar
stimmer alltsa med tiden och platsen for det hettitiska vildets
uppkomst.

N4, den indoeuropeiska expansionen forde detta folk énda till
Indien, via Centralasien, dir sidenvigen gér, antikens
Sogdiana. De kom dven till Kina, ddr ett indoeuropeiskt sprak
talades dnda tills for tusen ar sedan, det som forskarna nu
kallar tokhariska. I den arkeologiska tidsskalan talar vi om
Aldre Bronsalder, den tid di ocksa den Skandinaviska
civilisationen stod pa sin topp, och vad mer ar: Den Nordiska
Bronséldern var en av de allra rikaste. En kultur som férsvann
sparlost. Men det &r en historia for en kommande bok.

Svear

Eftersom svearnas och esternas mtDNA-haplogrupper inte
bara har hog korrelationskoefficient, utan dven delar manga H-
haplotyper (Figur 2-55), kan man stélla upp hypotesen att
dessa, och de vist-uraliska folken, dr narmre slikt med
varandra @n med till exempel finnarna. Lat se vad de skriftliga
kéllorna har att sdga. Hos Adam av Bremen hittar vi detta om
svearna:”

» Buchner, 1960, sid 468-469: Bok IV, 25: “Now I must describe Sveonia
or Sweden briefly... In the east it reaches unto the Riphaecan mountains,
where widestretched wildernesses, amassed snows and human monsters
render further penetration impossible. There dwell Amazons, dogheads...
and those who eat human flesh for food, whom one therefore avoids and
justifiedly passes over in silence. The Danish king, whom I again must
mention, has told me that a people of puny stature is supposedly in the habit
of coming out from the mountains down into the plain. Against their
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”Nu maste jag beskriva Svealand kortfattat... I oster stricker
det sig till Riphae-bergen, dér vidstrickta vildmarker,
ansamlad sn6 och ménskliga monster omdjliggdr vidare férd.
Dir bor amazonerna, hundhuvudena... och de som éter
ménniskokdétt som foda och som man dérfor ritteligen hoppar
over i tystnad. Den danske kungen, som jag igen maste nimna,
har omtalat for mig att ett kortvéxt folk verkar ha for vana att
komma ut fran bergen ner pa slitten. Mot deras styrka och
snabbhet kan svearna knappast halla emot. ’Och detta folk av
okénd hirkomst’, sa han, "uppenbarar sig mycket plotsligt,
ibland varje ar, ofta bara var tredje ar. Om man inte motstar
dem med yttersta kraft, avfolkar de hela landet; sedan
atervinder de hem’...”

Var i hela virlden dr vi? Detta later ju inte som Sverige.

I Jordanes (V:30) ldser vi: "Mitt 1 Skytien ligger den plats som
skiljer Asien fran Europa, jag syftar pa Rhipae-bergen...”
(Skillnaden i stavning hos Adam av Bremen kan bero pa ett
litt intraffat skrivfel.) Alltsa, svearna bodde dnda fram till
Asiens grins, vilket ju, som vi vet, dr Uralbergen. De bodde
alltsa dir idag marier, udmurter, komi och mordviner bor. Inte
undra pa att deras arvsanlag ér lika!

Och inte undra pa att ostliga svenskar, balter och finsk-ugriska
folk &r sa utseendemaissigt lika, med bla 6gon och linblont har.
Detta dr de “vitas” hemland, till skillnad fran vistligare

strength and fleetness the Swedes could hardly resist. ‘And these people of
unknown provenance’, he said, ‘very suddenly appear, sometimes every

year, many times every third year only. If one does not resist them with the
utmost vigour, they depopulate the entire country; then they return home.”

= ”In the midst of Scythia is the place that separates Asia and Europe, I
mean the Rhipaeian mountains...”
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skandinaver som dr mera rodlétta, mera ovala i ansiktet, och
med en lite fylligare blond harfiarg. Dessa dr de rosa”, eller
rodlatta, som enligt Stang (1996) mojligen gav namn at
Ryssland.

Varfor dr inte detta allmén kunskap? Darfor att Rhipae-bergen
placerats pa fel plats — genom arhundradena har skribenterna
fullstandigt massakrerat Skytiens geografi. Det &r en lang
historia, som det dr béttre att &terkomma till i en senare bok nir
mera av bakgrunden &r pa plats. Men vilka dr dd monstren i
texten?

Man skulle kunna frestas att tro att “ménniskoétarna” ar
samojederna (det till och med later likt *same eat’, vilket &dr
just vad det betyder), det vill sdga nenetserna, och att det folk
som foll in fran bergen inte gidrna kan vara nagra andra &@n de

som forde in N3y pa trakten. De avfolkade landet — det vill
sdga, de slog kanske “bara” ihjdl ménnen, inte kvinnorna. Just
precis det som vi sag ovan i data fran Finland. Dérfor dr halten
asiatiska Y-kromosomer hog, medan mtDNA fortfarande ir
europeiskt, hos de finsk-ugriska folken. Skillnaden mellan
svenska svear, och ester till exempel, dr att havet skyddade de
forra fran denna hemsokelse. Men till Lappland nadde de
kortvédxta minniskorna av sibirisk hirkomst — samiska mén dr
till 40% av deras étt, medan kvinnorna &r europeiska.

Dessa nygamla kunskaper gor det mgjligt att nysta upp en hel
del ytterligare 1 den dldre historien, i det hittills 1 stort sett
okédnda norra Skytien (det vill siga Biarmia). Hemsokelsen —
folkmordet skulle vi vil siga idag — forklarar det tappade
minnet, sa att sidga, fran denna del av virlden.
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Anfallen fran oster pagick under manga ar, av kéllorna att
doma. Rimligtvis flydde folk till lugnare trakter, i en
kedjereaktion. Det vore logiskt att de kom till Svealand av det
skélet.

Kanske kom asadyrkan den védgen. Asarna var ju fran Oster,
och dir ligger Asien varifran de fick sitt namn. Harskarétten i
det gamla Sveariket var ylvingarna, vargungarna. De
“kortvéxta” var snabba... pa sno ér det snabbast att fardas med
slddhundar, inte med skidor. Spetsarna &r som sma vargar... en
grupp sladhundar trédnade att anfalla for att doda 4r som en
vargflock. I Aldre Eddan sades det att man “matade vargarna”

nir man dodade fiender. Svenskarna har 7% N3g. Ar svearna
representanter for den gamla kulturen, eller den efter dessa
asiaters erovring?

Det dr alltsa mojligt att svearna lika vél representerar
flyktingar, som det gamla folket med nya herrar. Inte heller
kan vi dnnu sédga ndr de skulle ha kommit till den
Skandinaviska halvon, didr nuvarande Svealand ju ligger, eller
ens om det var fore eller efter skyternas tidigare nimnda
erovringstag av Asien.

Dessa forhistoriska folkvandringar i slutet av stenaldern och
under bronsalder — och méjligen borjan av jarnalder — har jag
antytt kartografiskt i Figur 2-57. En del héndelser har varit
langt utdragna, under artusenden, medan andra har hént snabbt,
som ett krigstag.
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Figur 2-57. Figuren forestdller formodade forntida
folkvandringar. Stendldersbaskernas overklass konstaterades
vara av Mellandsternhdrkomst. Hér har de visats som
kommande fran Irland, den O som ligger ndrmast, men de kan
Jju ocksa ha kommit frdan ndagon Medelhavso eller Atlantkusten.
Spridningen fran den Iberiska halvon dr en formodad gaelisk
expansion. Spridningen fran sodra Skytien dr geternas och
amazonernas hédrnadstag omkring dar 1950 f.Kr. Pilen frdn
Bjarmaland till Svealand dr den formodade invasionen av
svear (ungefdrlig tid), medan pilen frdan Asien dr de sibiriska
folkens formodligen langt utdragna erovringstdg av
Bjarmaland. Slutligen antyder pilen upp i Norra Ishavet, att
den europeiska bronsdlderskulturen vid ovre Jenisej kan vara
grundad av sjofarare fran sydvistra Ostersjon.
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Kvinnoland

Med en druckens envishet atervénder jag till dessa krigiska
kvinnor... Bildligt talat, forstas. Amazonerna har upptritt i
olika sammanhang 1 historien: Forst 1 Skytien som geternas
kvinnfolk, sedan lingre norrut vid Ostersjon eller pa en 6, och
slutligen ldngst 1 norr, mot den norra Oceanen (Norra Ishavet).
Tidigare namnde jag mojligheten av att ett folk hade migrerat.
En annan mojlighet dr att ett gammalt begrepp applicerats pa
ett helt obesliktat folk. Varfor? Gissningsvis darfor att det har
uppstatt samhéllen med i huvudsak kvinnor.

Den flaskhals som den manliga delen av befolkningen i
Finland genomgick kan som sagt ha berott pa ett veritabelt
folkmord, sa att landet limnades befolkad med enbart kvinnor.
Konstigt vore det da inte om namnet “Kvinnoland” féste sig
vid det. Eftersom platser med hog halt av genetiskt betingade
sjukdomar mest finns i norra Finland, kan man anta att det
hypotetiska folkmordet 1 huvudsak skedde dir — i Kvénland.
Namnlikheten mellan Kvinnoland och Kvénland kan ha
forstéarkt idén.

Som redan dr konstaterat forefaller haplogrupperna Vg och

USblg ha spritts frin samma allménna omrade, till samerna
och till skdningarna. Kan det ha ndgot samband?

Samerna dr latta att forklara: Erdvrarna tog sig en liten grupp

kvinnor som rakade ha Vo och U5bl, varifran folket sedan
vaxte, medan de behdll delar av den sibiriska kulturen. Det
verkar rittframt. Men skaningarna da? Varfor i hela fridens
namn har de exakt samma haplotyper som samerna, vilka ju
maste ha fatt sina genom en kraftig grundareffekt?
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Antag att det var “samer” som erovrade Skane. Alltsa, samma
ursprungligen sibiriska méin, med samma kultur, men med de
nyligen tagna kvinnorna fran Finland. Men, istdllet for att ta
kvinnor fran den nya platsen, tog de for omvixlings skull med
sig sina egna kvinnor, och slog ihjil biagge konen i Skane. Om
nu inte landet antriffades obebott, forstas.

Lat mig nu agera djavulens advokat. Jag antog att Vo och

US5blg kom frén norra Finland. Varfor? Dérfor att det var ljust
och bra att leta dir, som det heter i anekdoten — med andra ord,
vi hade data didrifran. Haplotyperna antriffades visserligen inte
hos de finsk-ugriska folken vid Volga eller Perm, men vi har ju
inte provtagit alla delar av Bjarmaland eller Skytien — speciellt
inte de manniskor som bodde dir den gang det begav sig.
Alltsa kan dessa haplotyper ocksa ha plockats upp nagon
annan stans. Kanske vid Onega? Eller vid Vita Havet? Vem
vet.

Poingen &r emellertid, att de redan kan ha funnits i hog
koncentration hos ett existerande folk nér sibirierna kom. De
behover alltsa inte nodvindigtvis ha kommit till Skane via

samerna. De kan rent av ha kommit helt oberoende av N3

(dessvirre vet vi inte hur det &r bestéllt med den haplotypen i
Skane).

Men varfor, kanske ndgon undrar, har samerna 20% asiatiska
gener, medan andra finsk-ugriska folk, med ibland dnda mer

N34, har nédstan 100% europeiska gener i cellkédrnan? Jo, sa
hér dr det. Samerna har 14g heterogenitet pa mtDNA, vilket
betyder att de inte har importerat nya kvinnor efter folkets
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grundande. Om nya kvinnor hade tillkommit kontinuerligt, sa
hade de ursprungliga asiatiska generna hela tiden spitts ut mer
och mer.

I Finland och bland 6vriga folk finns det ddremot en normal
heterogenitet inom mtDNA. Det betyder en kontinuerlig
import av kvinnor. En mekanism bakom detta kan vara
slavhandel; minnen saldes, kvinnorna behdlls. Atminstone de
unga och vackra. Just som Homeros beskrev i Iliaden. Kivet
om en sadan erévrad ung flicka &r ju sjdlva den roda traden i
det verket. Jag talar inte om den Skona Helena, utan om
Akhilleus krigsbyte.

Annu vikingarna som for i dsterled praktiserade denna
sedvana, att ta med sig unga kvinnor som slavinnor. Da en
befist stad eller fornborg anfalls sa forsvarar givetvis ménnen
den. Forlorar de, tas kvinnorna som byte. Om ddremot de
anfallna bor utspridda, sa kan kvinnorna bittre gomma sig i
skogen. Skulle midnnen da dodas, dr kvinnorna kvar. Vilket val
har de da? Utan médn maste de sjdlva uppritthalla
handelsforbindelser och hindra tjuvar. Antingen maste de ta
rollen som amazoner — eller valkyrior, som de kallades 1
Norden — eller forlora sin frihet och bli slavinnor. Baserat pa
detta argument, kan man gissa att amazoner forekommit pa
olika platser och tider genom historien, men med en gemensam
ndmnare: Hos folk som bott utspridda och inte i befésta stidder
eller borgar.

Till sist en fundering om spraket. Ungrarna har inte N3y, men
talar ett uralsprak sldkt med de 6ster om Uralbergen. De kan ha

lamnat det omradet innan haplogruppen N3 kom dit. Det
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betyder att uralsprak talades 6ster om Ural redan fore N3
visade sig. Antingen talades de dven vister om Ural, eller sa

forde miannen med N3 med sig sitt sprak 6ver bergen.
Mycket tyder pa att samerna dr de mest ursprungliga finsk-
ugrisktalarna i Europa. Baserat pa tillkomstmodellen av det
samiska folket ovan, betyder det att det kan ha varit erdvrarna
fran Oster som forde in finsk-ugriska sprak i Bjarmaland.

Dessa fragestéllningar far vi ta med oss till kommande bocker,
for nu tar denna bok snart slut. Men innan blédcket sinar kanske
jag hinner gora mig lustig over det faktum att en grekisk
militir paraduniform bestir av en kjol. Ar det minne ett
resultat av att det var kjoltyg — amazoner — som en gang
erovrade landet?

Husdjur

Denna bok handlar om méinniskan, men det gar inte att
betrakta henne som helt fristdende fran de djur med vilka hon
lever i symbios, de djur som vanligen kallas husdjur. Tills
nyligen har det ofta formodats att domesticeringen av dessa
gjordes i relativt sen tid, inom de senaste tio tusen aren. Studier
av arvsanlagen visar att dessa antaganden har varit fullstdndigt
uppat viggarna. Jag vill papeka att i detta avsnitt har jag inte
gatt till de vetenskapliga originalartiklarna, eftersom
ambitionen endast varit att fista uppmirksamhet pa
problemstillningen.

Eftersom jag framkastade tanken att ylvingarnas namn kanske
kunde ha samband med att deras anfader anvinde sldadhundar,
och eftersom hunden kallas ménniskans bésta vin, fokuserar
jag pa hundarnas utveckling.
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Hunden &r genetiskt samma art som vargen. Eftersom den
europeiska vargen dr vildigt aggressiv har det foreslagits att
det snarare var den sydostasiatiska, mera beskedliga, vargen
som blev domesticerad. Men genetisk forskning antyder att det
faktiskt var den europeiska vargen som var utgangsmaterialet
sa att sidga, och att domesticeringen inleddes for si sa dér 130
tusen ar sedan (ungefér da vi upplevde den forra
mellanistiden). Aven om osikerheten ir stor s& betyder det
anda att det sannolikt var neandertalarna som domesticerade
vargen, inte den anatomiskt moderna ménniskan.

Om man tinker efter, vad har ménniskan hunden till? Ar det
inte framfor allt fyra funktioner som hunden har: Jakthund,
vakthund, vallhund och slddhund? Varje ras dr genetiskt
betingad for sin funktion, dven om jakt och vallning maste
trdnas ocksa. Att varna for annalkande djur eller ménniskor gor
ddremot hunden alldeles av sig sjélv, om det &r en sadan ras.
Draghundar — som gronlandshunden — drar ocksa utan att de
behdver tréinas; det gar inte att fa dem att 1ata bli. Denna
specialisering visar att hunden har en lang historia av ett liv i
symbios med médnniskan. Men hur domesticerades vargen, och
varfor?

Neandertalarna anvénde inte pilbage och inte kastspjut enligt
arkeologerna, utan dodade bytet pa nédra héll med ett spjut som
man stoter in i bytet. Ungefir sa som bjorn jagades in i
historisk tid. Fast i neandertalarnas virld fanns det djur som
ullharig mammut, ullharig noshorning, grottlejon och
jattehjort. De storre djuren kunde bara féllas genom att driva
dem i en filla, till exempel Over ett stup. Detta sitt att jaga
storvilt paminner onekligen om vargens jaktmetod, att i grupp
driva bytet.
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Nir ett bytesdjur har féllts kommer alltid andra djur for att
forsoka fa del av det. Sikerligen drogs vargarna till
ménniskans jaktbyte. Nar vargarna blev for manga kunde
ménniskorna svarligen freda sig och sitt jaktbyte. Men sig att
ménniskorna kastade slaktavfall till vargarna, ben som de
kunde gnaga pa, sa att vargarna holls upptagna medan
ménniskorna i lugn och ro karvade loss kottet fran skrovet.
Antag att det gick till sa; vad skulle det leda till?

Kanske dnnu en vargflock kom. Men vargflockar haller borta
varandra fran sitt revir. Den matade vargflocken hade starka
skil att hélla Gvriga vargar borta. De matade vargarna hade
blivit midnniskornas beskyddare mot andra vargar. De holl pa
att bli hundar.

Neandertalarna har formodats ha varit ganska stationédra. Det
skulle betyda att de alltid kunde rikna med samma halvtama
vargflock for beskydd. Kanske ménniskornas och vargflockens
revir anpassades till varandra?

Med tiden kan ensamvargar kanske ha borjat sla folje med
mindre grupper av jdgare, kanske en och en. Kanske en ny
vargflock skapades runt nagra jagare. Den forsta gang ylvingar
avlades i médnniskornas nirhet, var den gang de forsta
hundarna sag dagens ljus.

Vad skulle det leda till? Rimligen till att det med tiden borjade
uppsta en skillnad i beteende mellan ménniskovinliga hundar,
och vilda vargar. De forra blev orddda for médnniskor, men
borjade samtidigt utveckla en psykologisk spérr mot att skada
ménniskor. De senare forblev i sitt naturliga tillstand.

Pa senare tid har man insett att en icke obetydlig del av
skillnaden mellan arter édr i beteenden; individer som inte
tycker om varandra parar sig inte, 4ven om de mycket vl
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skulle kunna fa livskraftig avkomma. Det verkar som om detta
vore fallet hdr: Hunden och vargen tycker inte om varandra,
dven om de 1 arvsanlagen dr samma art. Skillnaden i deras
beteenden &r just mot médnniskor; om ingen ménniska finns
néarvarande sa borde de inte kunna detektera att de har olika
beteenden. Med ménniskor nirvarande borde ddremot bada
hundar och vargar kunna uppticka skillnaderna. Man kan siga
att det ar en “kulturskillnad”.

Lat mig relatera en egen erfarenhet med en tik av
gronlandshund, en hundras som star vargen niarmre @n de
flesta. Den motte vargar pa Skanes Djurpark. Senare nér jag
var ute och gick med den korsade vi i skogen ett spar av en
hanvarg. En kort bit ldngre fram pa skogsvégen fanns det en
gra stubbe i en liten glinta, stor som en varg. Tikens péls
stillde sig rakt upp, och — for forsta, sista och enda géngen i
livet — skéllde hunden hogljutt. Pa stubben. Hon végrade ga at
det hallet men jag tvingade henne, och sa snart hon insag att
det var en stubbe blev hon sig sjilv igen.

Man kan fundera vidare 6ver hur 6vriga djur blev
domesticerade. Kon kan som husdjur vara néstan lika gammal
som hunden, eller cirka 100 tusen ar. Geten ir till och med
mojligen lite dldre @n kon. Allt enligt studier av deras
arvsanlag, och hur mycket de skiljer frin vilda arter. Aven
dessa domesticerades av allt att doma av europeiska
neandertalare,

Neandertalarna var i stort sett bofasta, de var inte nomader.
Jagare brukar ddremot fa rora sig for att folja bytesdjuren. Men
om neandertalarna kunde hélla bytesdjuren vid liv sa hade de
ju mat pa plats, och behdvde inte nomadisera. (Just sa gor
Everglades indianer — miccosukee — med alligatorerna; de
fangar dem levande, med bara hénderna, och haller dem
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bundna tills det 4r dags att dta upp dem.) Nér vil hunden
respekterade méinniskan som sin husse och de forstod
varandra, sa borde méinniskan ha kunnat styra hundarna som
vallhundar, och halla bytet inringat en odefinierad tid utan att
anfalla och déda det. Om en flock pa det viset holls under
konstant kontroll sa vore det borjan pa domesticeringen.

Samtidigt sa blev ju frilevande vargar ett mera direkt hot,
eftersom de vilda djuren nu var méinniskans (och hundens)
“dgodelar”. Inte bara vargar utan ocksa andra rovdjur blev
dirmed mera av fiender én de varit innan, for nu maste
ménniskan forsvara inte bara sig sjilv, utan en hel flock av
djur, mot dem.

Herden, med sina vallhundar, ir ett kdrt motiv for konstnérer.
Tanken svindlar ndr man inser att motivet kan vara sd gammalt
som fran fore senaste istiden, men att herden var en
neandertalare.

Tidigare berorde jag fragan om vi har nagra gener kvar fran
neandertalarna. Det lite ldttsamma svaret ar mahénda
overraskande: — Ja, hos hundarna, korna och getterna!
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Slutord

I denna lilla bok har jag forsokt att dels ge en introduktion till,
dels en Oversikt Over, arvsanlagen som verktyg for att studera
ménniskans slaktforhallanden. Naturligtvis dr presentationen
interimistisk till sin karaktir, eftersom dnnu sa fa data finns
tillgdngliga. Det dr emellertid min féorhoppning att denna
presentation skall stimulera till en ny energisk forskning. Vad
jag anser mig ha visat dr att det &r meningslost att forsoka
generalisera och forenkla, men att dessa data utgor en
guldgruva for den som dr beredd att ga till bottnen med dem.

Som jag redan papekat, maste man kidnna helheten for att
forsta delarna, samtidigt som man bara kan ldra kidnna helheten
genom delarna. Det krévs tvirvetenskap, och tvirvetenskap
maste vara helt integrerad, i en stindig vandring mellan olika
discipliner i1 sokandet efter sanningen. Jag tror det framgick hir
ovan; ndr jag korde fast i tolkningen av arvsanlagen fann jag
en plausibel forklaring hos en antik historieskrivare, och vice
versa.

Jag har berort lite grann var nagra olika folk kan ha sina rotter.
Nagra pusselbitar har placerats pa sin rétta plats, medan andra
har placerats ut tentativt pa ungefér den plats dér jag tror de
hor hemma. Pusselbitarna, det dr minnen vars kontext har gatt
forlorad. Jag tror ndmligen pa den hir tumregeln: Myter som
har sina var och ndr bevarade, kan vara politiska 1ogner. Myter
som forlorat sina var eller ndir, ar sannolikt historiska
héndelser, som man — med mycken moda och stort besvir —
kanske kan rekonstruera med naturvetenskapens hjélp.
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Det krivs tvirvetenskap for att gé vidare. Att plocka in allti en
bok dr ohanterligt for bade forfattare och ldsare. Darfor dr
fokuseringen pa var sitt tema, i de bocker som tillsammans
utgdr verket "Vetande”. En del av bockerna har ett
vetenskapligt @mne eller en metod som tema, andra ett
problemkomplex eller en tid. Den gemensamma nimnaren ir
endast en: Sokandet efter kunskap om forntiden och forntida
kunskap.

Utgangspunkten for detta verk var faktiskt en enda liten
fornldmning: Ale Stenar. Var, av vem, varfor byggdes den?
Jag har fortfarande ingen aning, men innan detta verk dr fardigt
kommer jag att ha funnit svaret. De avgorande pusselbitarna
har redan fallit pa plats, och resten dr endast en fraga om idogt
forskningsarbete, ddrom hyser jag inget tvivel.

Ta denna bok som exempel; nédr halva boken var skriven,
anade jag fortfarande inte att svearna var sldkt med de finsk-
ugriska folken vid Volga, eller vari samernas historia bestod.
Men nu tror jag mig veta, att det senare folket skapades genom
en grundareffekt for formodligen tva tusen ar sedan, och sedan
har hallit sig relativt isolerade. Deras anfiader kom till stor del
fran Sibirien, medan deras anmodrar, ddremot, hade bott pa
trakten kanske sedan istidens slut.

Skaningarnas historia — trots att de har samma mtDNA som
samerna — maste nog dnda vinta. Orsaken &r att vi inte har véant
pa alla stenar én, och Skane &r ju fullt av gamla stenar — fran
storstensgravar till skeppssittningar. For att inte rusa astad och
forhasta mig later jag darfor Skéne bero tills vidare.

Svearna var, sag vi, néra sliakt med de finsk-ugriska folken i
det som av vikingarna kallades Bjarmaland. Faktiskt mera med
dem vid Volga, 4n med de geografiskt betydligt ndrmre
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finnarna. Ar det vikingatiden som orsakat detta, med sin
slavhandel, eller har det sina rotter lingre tillbaka i tiden, och
kanske samband med Asarnas ankomst? I detta fall fick vi
svaret pa var, men dnnu vet vi inte riktigt ndr. Vi behover fa
fler pusselbitar pa plats forst.

Goteborgarna, vistkustborna, kanske vistgotarna, hade ater
igen en mycket annorlunda uppsittning mtDNA. Hoga
frekvenser av haplogrupper med anknytning till Kaukasus,
vilket far en att associera till herulerna. Men kaukasiska
haplotyper fanns ju ocksa hos megalitfolket i Baskien, och
Vistergotland har de flesta megalitgravarna 1 Sverige. Det
finns flera mojliga forklaringar till observationerna, sa igen,
fler pusselbitar behdvs.

Det som denna bok framfor allt bidrar med till pusslet, &r att
sitta granser for det mojliga 1 forntiden. Det dr som att placera
ut kantbitarna pa ett pussel sa att ramen blir klar. Nu &r det
gjort, och vi kan overga till att fylla ut det stora tomrummet i
mitten.
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Forfattaren forsokte
historien forflptta
ater till forntid.
Urtima minnen
foroom forglomda
frammana ville
fidoerns forare.
Framtiden 0ome
foretagets framgang.
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Appendix: Geostatistik for
analys av DNA-data

Det overgripande malet for fylogeografin &r att utrona hur
olika folk ér slakt med varandra, och med forntida folk. Att
anvinda geostatistik 1 de grundldggande skedena av
fylogeografiska studier kan vésentligen forbéttra utsikterna till
framgéng.

Stegen enligt den statistiska metod som ofta har anvénts inom
DNA-analysen dr att forst identifiera populationer baserat pa
andra data (t.ex. nationalitet, sprak, sjdlvdefinierad etnicitet),
sedan ta ett slumpvis urval prov fran var och en av dem, och
slutligen gora ett test for att se om skillnaden é&r statistiskt
signifikant, alltsa om de verkligen &r olika populationer. Detta
har ofta resulterat i att man funnit att Europas kvinnor tillhor
samma population. Det ma sa vara, men det &r ju ett ganska
ointressant resultat. Vi visste ju redan innan att det har varit
mycket folkvandringar inom Europa i historisk tid. Det som é&r
intressant, det som vi vill veta, dr ju hur de inre strukturerna i
denna population ser ut. Det kan vi aldrig fa reda pa med den
metoden, déarfor att den har tre fundamentala problem: Dels att
man bortser fran den rumsliga férdelningen av variation inom
respektive land, dels att man bortser fran hur ldnderna ligger
rumsligen i forhéllande till varandra, dels att man inte tittar pa
enskilda genetiska linjer. Kort sagt, man bortser fran den
rumsliga faktorn i dttens historia. Hur bor man gora istéllet?
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Man bor anvinda geostatistik pa enfyliga haplogrupper.
Geostatistiken, till skillnad fran den vanliga statistiken, tillater
bade tva och tre rumsliga dimensioner. Metoden har bara
anvénts i enstaka fylogeografiska studier, och da sa att man
interpolerat mellan ldnder — inte inom lander. Dérfor vill jag
hir ta tillfallet 1 akt att visa metodens fortrifflighet, och ldmna
rekommendationer for framtida forskare, sa att de tar fram data
som det gar att anvinda denna metodik pa (det gar namligen
inte pa nu tillgéngliga data, eftersom de inte &r koordinatsatta).

Med geostatistik kan man rékna ut kontinuerligt varierande
medeltal for frekvensen av respektive haplogrupp, i alla
bebodda trakter, oavsett artificiella granser.

Rumslig korrelation

Grunden for geostatistiken &r att berdkna den rumsliga
korrelationen, diarfor att nar sadan forekommer sa &r inte
ndraliggande prov statistiskt oberoende. Som bekant &r det en
av grundforutsittningarna for den traditionella statistiken att
proven dr oberoende. Rumslig korrelation &r néra besliktat
med autokorrelation i en tidsserie, men medan tidsserien har en
dimension, har den rumsliga korrelationen tva dimensioner
(eller tre, 1 geologin).

For att beridkna den rumsliga korrelationen, liksom
autokorrelationen, klassar man forst sina data. Lat sdga att vi
anvinder kilometerrutor, och har en datapunkt i centrum av
varje, for enkelhets skull. For att fa reda pa
korrelationskoefficienten pa 1 km hall beréknar man helt
enkelt korrelationen r mellan serien {1,2,3...n-1} och
{2,3,4...n}. Pa samma sitt berdknar man r pa 2 km héll genom
att istédllet anvinda {1,2,3...n-2} och {3,4,5...n} som indata.
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Efter att ha upprepat detta Gver samtliga avstandsklasser kan
man plotta korrelationen r som funktion av avstandet.

Om r = 0 s4 #r data okorrelerade. Ar r = 1 s4 #r de fullstindigt
korrelerade, och dr r = -1 sa dr de omvint korrelerade. Darmed
inte sagt att de &r beroende; tva serier kan vara korrelerade
utan att vara beroende. Tva hushalls anvindning av
eldningsolja per manad dr exempel pa korrelerade tidsserier
som inte ir beroende (ddremot ir de bada beroende av vidret;
forutom att vara korrelerade med varandra dr de dessutom
autokorrelerade, eftersom oljeanvandningen varierar cykliskt
med éarstiden).

Den rumsliga korrelationen kan ocksa visualiseras med ett
variogram (Figur 2-A1). Variogrammet visar grafiskt graden
av oberoende (snarare dn korrelationen) som funktion av
avstandet. Om variogrammet har ldga véirden nér avstandet &dr
néra noll sa betyder det att det finns en rumslig korrelation —
vilket alltsa betyder att tva métningar gjorda nira varandra
delvis miter "samma sak”. Praktiskt innebéar detta, att ndr man
berdknar standardavvikelsen for data som ar delvis
korrelerade, sa skall man inte dela med antalet métvirden, utan
med ett lagre tal.
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Variogram for Depth

QU O T L
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Parameters Variable Limits Maodel Information
# of pairs: 6337 Min. -4.71 Nugget = 0.07
Direction: 0.0 Max. -1.71 Spherical: Sill 0.23, Range 150
Telerance: 45.0 Mean: -3.20
Bandwidth: MAX Variance: 0.41

Figur 2-Al. Ett variogram visar graden av oberoende i en
variabel, som funktion av avstindet. Roda plus dr berdknade
vdrden i respektive avstandsklass, den bla linjen dr den modell
som valts for att beskriva den spatiala korrelationen. I detta
fall finns en viss “klimpeffekt” (nugget = 0.07), efter vilken
variogrammet stiger med avstdandet till ett visst maxvdrde (sill
= hur mycket den maximalt stiger, range = pa vilket avstdind
den stigit sa mycket, spherical = funktionen for hur den stiger).
Om dessa data behandlas som nolldimensionella blir
medelvdrdet —3,20 och variansen 0,41. Data dr i detta fall
ekolodsdata for djupet i Orserumsviken vid Viistervik.
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Heterogenitet — olikheten som norm

Som har papekats av Myers (1997)* bor man inte tinka i
termer av homogenitet, utan istéillet tinka i termer av dess
motsats, heterogenitet. I fallet DNA betyder det, att 1 samtliga
folk dér det finns mer &@n en linje representerad finns det
heterogenitet. Tdnk pa en sandstrand: Nar man star upp ser
sanden homogen ut, men nir man ligger pa magen i den ser
man att den bestar av diskreta och unika sandkorn. Sanden har
en heterogen sammansdttning, liksom folkgrupper. Vi kan
kalla denna heterogenitet for h,.

Uttrycket "nugget effect”, "klimpeffekt’, kommer fran
guldgruvorna dér Kriging forst anvéndes. Guld forekommer
typiskt i klimpar. Tar man ett prov som rakar innehalla en stor
guldklimp sa far man en hog halt, men skulle man ta ett nytt
prov aldrig sa néra sa skulle man @nda kunna fa noll i guldhalt.
Precis samma sak géller med DNA-haplotyper; samplar man
kvinnan i huset kan man fa haplotyp H, men samplar man
mannen som sover i samma sdng dr chansen att han skall ha
haplotyp H dnda inte storre &dn vad som géller for en man pa
andra sidan stan. Klimpeffekten uttrycker storleken av
heterogeniteten h,, den heterogena sammanséittningen. I Figur
2-A1 berodde klimpeffekten pa att sjogrés och gas gav
slumpvis hoppande djupvirden fran lodet — darfor var
métningarna inte helt representativa ens for den punkt dér de
togs (i detta fall berodde det alltsa pa métfel, men med guldet
ar klimpeffekten reell).

» Myers, J.C., 1997: Geostatistical Error Management — Quantifying
Uncertainty for Environmental Sampling and Mapping. Van Nostrand
Reinhold, New York. 571 sidor. ISBN 0-442-01429-5.
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Nir man fdrdas genom ett land sé kanske man noterar att
personer med rott har finns i samtliga orter man passerar, men
att frekvensen varierar. Rott har &r vanligare i vissa landsdelar
an andra. Generna for rodharighet har en heterogen fordelning.
Storskaliga trender* av denna typ kallar vi for h.. Den mesta
heterogeniteten i djupdata i Figur 2-A1 bestod av denna typ av
langsamma och gradvisa foréndringar.

Den tredje typen av heterogenitet ar cyklisk, och d@ven om den
finns ibland i rummet (vagor, t.ex.) sa dr den vanligare i
tidsserier, orsakad av jordens rotation runt sin axel och runt
solen. Vi kan beteckna den h..

Den traditionella, statistiska, metoden betraktar ldnder (eller
folkslag) som nolldimensionella enheter. Endast h, blir da
relevant, och felen som orsakas av h, soker man minimera
genom att ta ett stort antal slumpvis valda prov. Om man
framstéller variogram dver sina DNA-data, i olika riktningar,
och data alltid bildar en rit horisontell linje, sa kan man dra
slutsatsen att den undersokta variabeln har en homogen
fordelning.

Men man kan inte a priori bortse fran mojligheten av en
heterogen fordelning, utan maste alltid berdkna den spatiala
korrelationen. I brist pa sadana berékningar vagar jag pasta — i
polemik med vad vissa forskare hdvdat — att det dnnu inte &r
bevisat att Europa har en homogen fordelning vad géller
mtDNA.

« Detta idiomatiska uttryck dr nagot forvillande; vad som avses ér ju trender
som kréiver smdskaliga kartor for att aterges. Kanske &r det detta uttryck
som far manga att tro att skala 1:1000 &r storre &n skala 1:100?
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Ett simulerat exempel

Da inga koordinatsatta DNA-data verkar finnas att tillga,
redovisas istéllet en geostatistisk berdkning pa
slumpgenerarade data, som illustration och test av metoden.
Ett omrade pa 100 x 100 km konstruerades, i vilket frekvensen
av en viss haplogrupp var 20% 1 den véstra halvan, och 40% 1
den oOstra. Det forsta steget var att latsas genomfora en
sampling (provtagning), men i detta fall med hjélp av en
slumptalsgenerator.

Provtagning

Omradet delades in i rutor pa 20 x 20 km, och 8 prov togs pa
helt slumpvisa platser inom varje sadan ruta. En
slumpgenerator beridknade om provet var av den sokta
haplogruppen eller inte, med hjélp av viktning mot de tva
forutbestimda procenttalen, 20% respektive 40%. Om provet
var av ritt haplogrupp, "H1b”, sa gavs det virdet 1 (100%),
annars 0. Dessa simulerade métdata visas 1 Figur 2-A2.
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Figur 2-A2. Resultatet av en simulerad provtagning med 200
prover, 8 slumpvis placerade i varje ruta. Stora cirklar = den
aktuella haplogruppen, kallad H1b, smda cirklar = ovriga
prover. I viinstra halvan var sannolikheten for aktuell
haplogrupp 20%, i den hogra halvan 40%.

Variogram

Dessa data matades in 1 ett geostatistikprogram, MGAP, och
variogram beridknades. Det vi soker efter dr h., den heterogena
fordelningen. Eftersom heterogeniteten kan vara olika i olika
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riktningar, kan och bor man berékna variogram for olika
kompassriktningar. I Figur 2-A3 visas variogrammet 1 Ost-vist,
1 Figur 2-A4 motsvarande i nord-syd. Om detta hade varit
verkliga data sa skulle vi redan fran variogrammen ha kunnat
ana att gradienten i data lag i ost-vistlig riktning.

Variogram for H1b
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# of pairs: 10019 Min. 0.00 Nugget = 0.19
Direction: 0.0 Max. 1.00 Gaussian: Sill 0.04, Range 75
Tolerance: 45.0 Mean: 0.29
Bandwidth: MAX Variance: 0.21

Figur 2-A3. Variogram i dst-vdst for det slumptalsgenererade
datasetet. En gaussisk modell anviinds (den valdes for att
kurvan gdr ut horisontellt fran y-axeln, vilket dterspeglar den
formodade homogena fordelningen av gener inne i ett visst
folk). "Tolerance = 45.0” betyder att ”fonstret” dr 45° pa
varje sida om den riktning som anges vid ” Direction” .
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Kriging

Nista steg dr att gora en frekvenskarta med hjélp av Kriging*,
en optimal metod fOr att interpolera virden mellan métdata.
Med “optimal” menas att den minimerar felet, eller rittare,
sannolikheten for fel. Det gbr den genom att minimera
standardavvikelsen pa osékerheten. En vildigt nyttig bieffekt
ar darfor att vi inte bara far reda pa medeltalet i varje del av
vart omrade, utan ocksa osikerheten. Den kan vi anvinda for
att komplettera vara métdata. Mera om detta senare; lat oss nu
forst se hur det fungerar.

« Metoden &r uppkallad efter sin upphovsman; dérfor skrivs den med stort
K, liksom Celsius skrivs med stort C.
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Figur 2-A4. Variogram i nord-syd for det slumptalsgenererade
datasetet. Skillnaden i den valda modellen gentemot
foregdende variogram (i ost-vdst) dr att rdckvidden (range) for
den spatiala korrelationen dr hogre.

Vad ér Kriging? Helt enkelt en matematisk metod for att
interpolera fram véarden mellan kénda punkter, som viktar
tillgéingliga data efter deras avstand och med hénsyn till den
rumsliga korrelationen. I vissa fall kan vissa data fa negativ
vikt. Det gor att man med Kriging kan fa en realistisk
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terringmodell for till exempel en kulles topp, &ven om man
inte har nagot mitdata just pa toppen; metoden 'rundar av
kurvan’ fran sluttningarna runt toppen.

Krigingen genomfordes med de tva variogram som visas i
figurerna, med olika 'range’ for Ost-vést respektive nord-syd.
Data berédknades for varje kilometerruta i intervallet 0 < x
<100 km, O<y =< 100 km. For varje kilometerruta berdknades
virdet for 4 punkter i ett 2 x 2 block, och ett genomsnitt togs.
Detta dr en standardprocedur i Kriging, som gors for att
ytterligare minska osékerheten. For varje ruta anvéindes de 50
mest nérliggande punkterna i valfri riktning, dock som mest
100 km bort (detta senare kom aldrig att begrénsa, och inte
heller kom kriteriet att minst 25 punkter skulle anvindas, att
nagonsin orsaka att en cell ldimnades blank).

Krigingen resulterar i tva kartor, en for mest sannolikt vérde i
varje ruta (medelvirde), och en for virdets osdkerhet
(standardavvikelse). Resultaten visas som kartor i Figur 2-AS.

Figur 2-A5a visar att metoden fungerar, men ocksa att det
krévs vildigt manga fler prov 4n i t.ex. en terrdnginterpolation,
eftersom den heterogena sammanséttningen h, &r sa stor (radata
kan ju enbart anta vérdet O eller 1). Emellertid visar kartan
ocksa en annan sak: En skarp grians som i Figur 2-A5c
innehaller en odndlig serie av ”Gvertoner”, men med sa fa data
som 200 dr det bara grundtonen sa att siga som aterges. Titta
lite 6ver mitten pa kartan i Figur 2-AS5a, i en profil fran vinster
till hoger; fran ca 20% gar virdet forst ner (kartan blir vitare),
sedan stiger virdet snabbt vid grinsen till over 45%, for att
slutligen aterga till det rétta virdet, 40%. Griansen har darfor
gjorts overtydlig, eftersom den ar sa skarp (samma fenomen
kan man se i en TV-bild). En sadan 6vertydlig gréns &r en klar
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indikation pa att grinsen &r skarpare @n vad som kan 16sas upp
med det antal prov som finns i omradet.

Ll
1Y

Figur 2-A5. Kartor med resultatet fran Krigingen med 101 x
101 rutor. A: Berdknat viirde, 13% - 49%, B: Berdknad
osdkerhet, 7% - 18%, C: Rditt virde, 20% resp. 40%, D:
Kontroll mot facit — rott betyder att berdknat virde hamnade
mer dn 2 standardavvikelser frdn rdtt virde. Som synes dr
osdkerheten storst i hornen och ldngs kanterna, men det enda
signifikanta felet uppstod invid den (orealistiskt) skarpa
grdansen mitt genom kartan. (A och C har samma grdskala, vitt
= 13%, svart = 49%.)
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Nu invéinder kanske nagon att om folk bor néra varandra sa
blandas de upp genetiskt vid gransen, sa att dvergangen inte
blir sa skarp som i Figur 2-A5c. Sa mycket bittre, eftersom
variogrammet dr béttre pa att identifiera gradvisa dn abrupta
grinser. Det dr darfor jag menar att det skulle vara sa
anvindbart for att studera genetisk variation just i Europa.

Om man fér en kartbild som i Figur 2-A5a kan man stélla upp
hypotesen att det finns olika populationer i nordost och
nordvist. Ddremot dr det mera osékert om det sydostra
omradet skall hora till det norddstra, det vistra, eller vara ett
eget. FOr att 106sa problemet kan man vilja att ta ytterligare ca
50 prov i den sydostra fjardedelen. Man kan ocksa fokusera ny
provtagning till omraden dir osidkerheten var hog, som i
hornen.

Dessa nya data ldgger man till den tidigare databasen, och gor
om den geostatistiska analysen. Pa sa sitt kan databasen
kompletteras och utdkas successivt, och varje ny punkt bidrar
pa ett meningsfullt sitt till att 6ka kartans precision.

Dirfor bor provtagningen, for att vara kostnadseffektiv, goras 1
minst tva omgangar. Forst tas ungefir hilften av de prov man
har rad med, slumpvis fordelade men sa att samtliga omraden
blir representerade. Direfter beridknas osékerheten, och 80% av
de resterande proven tas sa att osékerheten bringas ner dér den
ar som hogst. Man kan spara de sista 20% prov for att
eventuellt komplettera provtagningen i ett tredje skede om
nagot omrade visar sig vara speciellt problematiskt eller
intressant.
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Slutsats

Ett rdd som jag skulle vilja ge alla som sysslar med analys av
DNA-data for fylogeografiska studier dr att koordinatsdtta
proven. Detta giller givetvis dven de internationella
databaserna. Naturligtvis bor man dnda fortsétta att klassa
proven efter personens modersmal, eventuellt sjalvuppgivna
etnicitet, med mera, med dessutom bor koordinater anges. Till
exempel kan detta goras 1 latitud och longitud 1 WGS 84, for
att stimma med dagens standard. For att undvika problem med
skydd av den personliga integriteten kan positionen anges pa
en bagminut nér, eller till kvadratkilometerruta. Finns flera
personer inom samma ruta sa far deras genomsnitt anvindas
som indata, sa som annars sker for genomsnitt for linder och
folk.

Jag kan for 6vrigt rekommendera boken Geostatistical Error
Management (Myers, 1997) for design av provtagning och
geostatistisk analys.
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Lankar

Gratis vetenskapliga tidskrifter pa Internet:

AJHG (American Journal of Human Genetics) —
www.ajhg.org/journal

Genome — http://www.genome.org/

PNAS (Proceedings of the National Academy of Sciences of the USA) —
http://www .pnas.org/

DNA-data finns ocksa pa Internet, i Genbank, och dér kan man
dven soka efter artiklar i1 detta forskningsfélt. Léank:

http://www .ncbi.nlm.nih.gov/

For andra bocker av samma forfattare, se
http://lindorm.com/books.html
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