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Orsak: Galler autosomala DNA testade personer hos MyHeritage.

Galler saklart &ven uppladdade tester fran andra testféretag.
Vissa delar galler aven for andra testbolag.

Hur gar man vidare efter erhallit testresultat
Forst lite bakgrundsinformation.

Det mesta har galler oberoende hos vem man ar testad.

Testresultatet &r en lista pa dina DNA-matchningar och information om dessa.

- OBS. testet kan inte skilja pd moderns och faderns DNA, som ligger ovanp§
varandra. Detta gér att man inte vet vilken ana som &r slékt med matchningen.
Kom ih8g detta med kromosomldsaren ndr gemensam ana sokes.

(Testbolagen har olika metoder fér att kunna skilja p8 faders-moderslinjen).

- listan visar dina sléktningar men manga ar du faktiskt inte sldkt med beroende
- pa osdkra berakningar.
- att DNA kan saknas fran 5:e generationen, men normalt fran 6-7 generationen.
- pa slumpen hur DNA &rvs.
- pa falska matchningar <12-13 cM. MH segmentgréns ar 6,1 cM.

- listan ger ocksa ett uppskattat slaktskap fér varje matchning samt hur mycket DNA
ni delar med varandra och hur stort ert gemensamma DNA-segment ar m.m.

- listan ger INTE ett sldkttrédd med matchningarna. Man far skapa/ladda upp ett eget
slakttrad eller anvanda matchningarnas trad med begransad tillganglighet.

- listan ger INTE sldktférh8llandet MELLAN matchningarna, kontrollera sjalv med de
hjalpmedel som de olika testféretagen har.

- listan ger INTE en gemensam ana till dig med matchningen, endast att ni ar slakt.
ANM. Klicka p§ en gemensam slédkting s§ hittar programmet ldtt att du och tvd eller flera
matchningarna &r slékt med varandra men det visar INTE ATT NI HARSTAMMAR IFRAN
EN GEMENSAM ANA.

I Myheritage visar knappen = »vilka som har en gemensam ana = triangulering.

Fér att verifiera sldktskapet - gemensam ana- med DNA behéver man hitta din och tv§
eller flera matchningars gemensamma ana, an-par = triangulering. Detta &r under
férutsattning att alla matchningarnas segment ligger p§ samma kromosom och oéver-
lappar varandra. De kan ocks8 vara lika stora.

Néra sldktingar kan inte trianguleras ndmligen dina foéréldrar, syskon, mostrar / morbré-
der, fastrar / farbréder. (Triangulering i MH)

S& hér kan det se ut i MyHeritage. 9 r_J

Dito i FamilyTreeDNA 9 B 7/
Behdvs ev. kontakt med ndgon av matchningarna.

Saknas i Ancestry Som har en annan I6sning.
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DNA - Vad kan jag fa reda p3 med DNA testet?
Upptdcka nya saker i din slaktforskning, dvs allt om hur vi ar slakt med varandra.

- Vilka lander dina matchningar kommer ifran. V&lj land for att se matchningarna.
(hoppa o6ver din etnicitetsuppskattning, har egentligen inget med ditt ursprung att géra).

- Manga nya DNA - slaktingar! Reducera antalet med “Gemensamma matchningar”
(Dvs dar man har gemensamma segment pa kromosomerna).

- Efter att ha kollat matchningarna i era slakttrad. Ta mailkontakt.
(Hittat gemensam ANA? Ar ni slékt via tréden? JA. Tyvérr vet man inte detta.
N&jd med att hitta sldktskapet genom era trdd? JA! Om INTE? G§ till nista steg).

- Verifiera matchningarna i 5 gen + ev. 2 gen. S6k anan i generation (3-) 4-5 (-6).
(Det behdvs att ditt och tvd andra matchningars DNA segment finns p§ samma stélle och
kromosom nummer och éverlappar varandra eller ar lika.

Till héger, du &r gr8 och 3 olikfdrgade matchningar.

I MH kan anan bl.a. hittas via Auto-Gruppering och Triangulering.
Hittas anan (an-paret) ska den kunna hittas i alla tre tréden fér att verifiera sldktskapet.)
Saknas trad har MH ev. "Visa teori” dar forslaget kan laddas in i ditt eget trdd for kontroll.

- Kanske hitta okénd fader inom 3 generationer, (aven okdand moder?).
(Du hittar ca 75% i generation 1, ca 25% i gen. 2, ca 2% i gen. 3, darefter troligen inga).

- Foraldrar till fosterbarn. (Adoptivbarn fr. 1918).
- Ev. donatorbarn (ref. uppdrag granskning 2023-03-08).

- Ladda upp DNAtest fran annat testféretag for att hitta fler och andra matchningar.

DNA - Vad vill jag i forsta hand fa reda pa ? (MyHeritage)
Hitta via en genvag hur vi, jag och 1 matchning, ar sldkt med varandra.
- MyHeritage ger en uppskattning p8 hur vi &r sldkt med varandra. Testa cM Explainer.
- Kolla era slékttrdd. Saknas trdd eller f& personer i trddet, kolla om din matchning
har "Visa teori”, som da ger férslag pa ert sliktskap. Kolla genom att sléktforska
fram teori-personerna i ditt egna tréd! Kontakta ev. sldktingen.

- Hittat en gemensam ana? Bra, men &r ni slékt p§ detta s&tt?
SVért att veta d§ det mellan er kan finnas andra sldktskap. Inte heller dr det sdkert
att era slakttréad ar korrekta pga av fel faderskap eller att slékttradet inte éar tillrdckligt
utforskat. Du och flera av dina matchningar kan ha samma ana.

- Ar man INTE néjd med det hittade sliktskapet &r triangulering nésta steg.

- Granska en matchning runt 100 cM (4C-Femmé&nning-Pyssling), bladdra ner och vélj
ytterligare en matchning med symbolen » och ev. med "Visa teori”.

Hitta den gemensamma anan (jag och 2 matchningar till) = triangulering.

- Ga till blockschemat nésta sida for alternativ triangulering.
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Blockschema - ett satt att snabbare hitta sina DNA slaktingar, anor.
Numreringen, bokstaver, hanvisar till en beskrivning efter blockschemat.

1. Alla DNA matchningar och darunder vald matchning

Q Leif Vé&lj mindre antal matchningar. Klick pd ndgon
detta ar du | Visar 1-10 av 7 088 DNA-matchningar | Granska DNA-matchning. Bladdra ner till vyn nedan.

) Marie tskap DNA-matchningskvalitet @ |
L Alder: 50- arsaldem @ §Y§§|_"Jg§ gplt_e_r 30% (210,7 cM) Granska DNA-matching J
e Fran: Sverige - i
= Kontakta N lane‘ ' Stor 87,5cM Visa slkttrad
Visas i ett slakttrad med 51 personer och som hon hanterar
Bekraftad Marie ar din kusinbarn enligt Theory of Family Relativity™. Visa teori
Gemensamma DNA-matcﬂhrnlngaro 7 Vilj en matchning med & ° - )
Marie och du delar foljande 234 DNA-matchningar — Sortera pa
Sannolikt slaktskap med dig Gemensam matchning Sannolikt slakiskap med Marie
5,0% (353,6 cM) \‘ 1,6% (109,6 cM) :
Kusinbarn, Syssling Nar Brylling, Foralders i
Lena syssling
010
2. Hitta gemensamma anor?
. [o] . . . .
Autogruppering-Kluster-bestar av 2 sidor. Missa inte sidan 2.
2. Hitta gemensamma anor? 3. Vélj ut 2 personer fran ett av klustren.
LB Har fran farmors kluster = Nr 1. F
'-. D Du och matchningarna delar 1 triangulerat segment
-.. BT LLC LT 43 8r sysslingbarn +Teori 88 8r-Syssling + Teori
]
. 2C1R 2C
" o® OO
Du Du
- -
C Match 1 S Match 2
Gemensamt DNA Gemensamt DNA
1,7% (120,9 cM) 2,9% (208,0 cM)
Gemensamma segmenl Gemensamma Segment
6 12
Storsta segment Storsta segment
40,2 cM i 37,3 cM
Trad: 2 personer Trad: 6 personer
- = |
E ,I. 1 1 \ 7 ‘\}
Namnen borttagna. .
Name Sid.2 - cM Largest cM Segments Icw Cluster Tree Notes
\ Search l ‘ Min cM \ ‘ Min Largest cM l ‘ Min Segment ‘ ‘ Min #¢ \ ‘ Search fc I Searchl
w Cluster1 (13 people) (Bara 5 personer medtagna som exempel)
M 50 34.7 3 9 1 102
L 794 56.6 4 10 1 3098 Teori.
L 353.6 62.7 14 18 1 3
S 208 37.3 12 16 1 6 Teori.
M 92.1 29.5 6 9 1 1890 Teori.
Notes (Har du lagt till anteckningar under matchningarna s finns de med har)
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Exempel: Du och 2 matchningar med gemensam ana, an-par.

o |HN SB.
G Du LN J.N. 1856
1906 F
e M.J.
1941 1886
1858
1 [NLK
2 [AK.
1904 F||I-B. 17|[s.B. 1856 34
. 1K. 1882 M.]. 1858 35
Matchning 1 C.K. 1931 F
120,6 / 40,2 cM 1957 F
1980 3
Matchning 2 5.5, 14
208, 0 / 37,3 cM E.J. _|S.B.
1935 D LB 1856
1911 M >
1888 M.].
1858

Alla DNA matchningar och darunder vald matchning

Har visas for den testade personen Leif, 7088 matchningar, fér andra kan match-
ningarna bli mindre eller valdigt manga kanske 6éver 100 000, allt beror pa hur
l&dnge testen har funnits pa MH eller hur man &r sldkt med varandra.

A. Hall reda pa slaktingens alder samt det sannolika sldktskapet. MH ha en ny berék-
ningsmetod for slaktskapet som &ar sdkrare &n den pa matchningslistan. Ga till
‘DNA-verktyg’ och 'cM Explainer’. Testa! Ger en uppfattning om i vilken generation
man ska leta efter tex den gemensamma anan. Mata in ritt ar fér matchningen!

B. Visad person har inget stort slakttrad, endast 51 personer. Finns har texten "Visa
teori’ kan man fa reda pa hur man &r slakt med matchningen. Du maste sjalv kolla
om teorin ar riktig.

Har du sjalv ett stort slakttrad vet du kanske inte hur du ar slakt med alla, klicka
sa er-

halles en liten antavla som visar hur ni &r slakt med varandra.

C. Klicka pa ‘Granska DNA matning’, valj en kand sldkting, INTE néra slakting, eller
nagon runt 100 cM vilket &r gynnsamt for att hitta en ana. Bladdra 1angt ner. Nu
sjunker antalet traffar till ndgot mellan 100-500.

Bilden under den streckade linjen visar dina och den ‘granskade’ matningens ge-
mensamma slaktingar som har ar 234 st. (Leif och Marie). Alla ar inte slakt med
alla, bara de som har denna symbol till héger, tyvarr gar det inte att sortera
alla efter varandra med denna symbol. Fortsatt med D. och E.

2. Hitta gemensamma anor via Auto-gruppering?

D. Auto-gruppering, sidan 1, placerar dina DNA-matchningar, de mellan ca 35-400
cM och =25 cM mellan varandra, i olikfargade grupper som sannolikt harstammar
fran en gemensam forfader (an-par). Alla matchar dig och de flesta matchar
varandra. Graa celler &r matchningar mellan 2 grupper. Man hittar anan fran ca 1C
tom 7C, tvf:’l—sjuménning. Det g8r bara att begéra 1 auto-gruppering/dygn.

Klusterindelningen blir i férsta hand mellan Farmor-Farfar-Mormor-Morfar sedan
mellan 6vrig slakt. I vilken ordning beror pa hur manga matchningar det finns i de
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olika slaktleden. Notera att om ménga sldktingar bor inom samma omrdde blir det
inga tydliga anvdndbara kluster.

Du bér hitta minst 2 slaktingar/kluster for att verifiera att alla kommer fran samma
slaktled dvs via fm, ff, mm eller mf.

E. Auto-grupperingslistan, sidan 2, inneh3ller alla klusternas namn med viktiga data
for att hitta nya slaktingar inom de olika klusterna.

For att underlatta sékningen av namnen s &r det fordelaktigt att under ) knappa
in de forsta 50 matchningarna sorterade pa gemensamt DNA och som anges ha

"Visa teori’ dvs ert slaktférhallande oberoende om matchningen har ett slakttrad.
(Jag gjorde 300 som omfattar stérsta segment =225 cM dvs grénsen fér Auto Gruppering).

F.n. gar det inte att klicka p& namnet och direkt fa upp det p& din webb-sida.

Sok efter slaktingar pa de storsta traden, stdrsta méngde cM, stérsta antalet IWC
= gemensamma matchningar. Enklare att g& direkt till punkt 3.
Kolla: - finns det ndgra kanda sldktingar i ett fargat kluster dvs hos fm, ff, mm, mf.
- kolla i traden med manga personer, foérslagsvis > 1000.
- sortera cM efter stérsta block, fas per fargat kluster, klicka pa ett namn sa
kommer du till din egen MH-sida (ologiskt?). Dar masta man soka vidare!

3. Vilj ut personer fran ett av klustren.
F. Valfritt, men starta gadrna med kluster 1, valj 1 person hérifran men sedan under

MH DNA-matchningar, klicka pa ‘Granska matchningen’ (férsék att valja en med “Visa
teori” om det ar ett litet slakttrad).

Bladdra ner till Gemensamma matchningar och valj ytterligare en person med symbo-
len langst till hdger. Férsdk att valja en person med "Visa teori”.

Klicka p& symbolen sa& dppnas Kromosomldsaren dar du och valda personer delar ett
eller flera triangulerade segment = triangulering.

Sannolikt delar ni alla tre en gemensam ana (an-par).

Det géller nu att hitta den gemensamma anan fér dig och de tva valda namnen.

4. Hitta den gemensamma anan?
G. Vi har nu valt ut fran férsta klustret 1 matchning samt ytterligare 1 med symbolen

och att bada har “Visa teori” som for bild F ovan och att dessa har triangulera-
de segment. Bada har sma trad men genom “Visa teori” och “cM Explainer” hittas
slaktskapet. Jag har bada matchningarna i min egen sléktforskning.
Antavlorna utklippna fran min egen sléktforskning.

Referenser:

- https://dna-explained.com/

- Fran DNA-Test till Slakttrad, Peter Sjélund.
- https://www.myheritage.se/help-center
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