TEMA

Y-KROMOSOM-ADAM

Y-kromsom-
Adam

Bibeln beskriver en global éversvdmning
som sannolikt intraffade fér drygt 4 300
ar sedan. Bland de éverlevande dtta per-
sonerna var fyra kvinnor som bar med sig
sitt arv av gener fran den férsta kvinnan -
den verkliga, historiska Eva - som enligt Bi-
belns egen tiderdkning levde for omkring
6 000 dar sedan.

Hur dessa fyra kvinnor var besliktade med varandra far vi inte
reda pa. Men vad Bibeltexten diremot tydligt visar, ir att de
fyra mén som 6verlevde 6versvimningen var en far (Noa) och
hans tre soner Sem, Ham och Jafet.! Eftersom miin, till skillnad
fran kvinnor, bir en Y-kromosom i sina celler, och eftersom
en son alltid drver en kopia av sin fars kromosomer, sa kan
man Konstatera att alla nu levande miin bir kopior av just Noas
Y-kromosom. Detta givetvis under forutsittning att den bib-
liska beskrivningen av hiindelsen ir korrekt, inklusive att inga
andra méinniskor 6verlevde éversvimningen.

VAD Y-KROMOSOM-DNA KAN BERATTA FOR OSS
Kromosomerna innehéller information i DNA, och DNA for-
dndras langsamt genom mutationer, vilket naturligtvis fiven
giller Y-kromosomen. De mutationer som stiller till den vir-
sta oredan elimineras genom naturligt urval - som regel ge-
nom att embryon aldrig utvecklas - medan évriga fors vidare
till kommande generationer av min. Noas soner kan alltsa ha
haft Y-kromosomer som inte var helt identiska med sin fars,
pa grund av att nagon eller nigra DNA-bokstiver (nukleo-
tid-baspar) dndrats. Troligtvis fick de tre sonerna i sa fall olika
mutationer sa att de skilde sig dven fran varandra en aning om
man skulle ha luslist deras DNA.

Det ir Litt att inse att den hiir processen over tid
maste ha lett till att alla manliga éttlingar till Noa - det vill
siga ytterst alla nu levande miin - bor skilja sig at i sitt Y-kro-
mosom-DNA, och att dessa skillnader ér storre eller mindre
beroende pa hur néira man ér slikt med varandra.
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Idag har vi verktyg for att bestim-
ma den exakta ordningen pa bokstiverna i
DNA. Det ger forskarna majlighet att jim-
fora Y-kromosom-DNA hos miin fran olika
delar av viirlden och ta reda pa hur stora
skillnaderna ir. Monstret i skillnaderna kan
ocksa ge forskarna en bild av hur méinniskor
en gang i tiden befolkade viirlden, pa sam-
ma sitt som jaimforelserna av mitokondriellt
DNA hos kvinnor kan gora det. Och - vad
som inte dr minst intressant - man kan fa en
uppskattning av hur lang tid det gatt sedan
alla nutida mins urfader levde. Men detta
under tva forutsittningar:

1. Att man kan bestimma hur stor va-
riationen verkligen dr i mins Y-kro-
mosomer. Detta kompliceras av att
DNA i Y-kromosomen innehaller 58
miljoner bokstiver (baspar), sa man
maste av praktiska skil begrinsa sig
till att miita skillnaderna i vissa delar
av den. Pa forskarsprak kallas det for
att man anvéander sig av olika “filter”
for att ta bort "mindre intressanta”
delar av DNA.

2.Att man kan uppskatta med vil-
ken hastighet som mutationerna i
Y-kromosomerna upptrider, det vill
siga ett medelvirde pa hur manga
skillnader som uppkommer i varje
generation. Del kan uppskattas pa
motsvarande sitt som hos kvinnor
(se foregaende artikel), men nu jim-
for man DNA hos far och son, eller
mellan tva broder. Virdet kan sedan
riknas om tll enhelen mutationer
per ar genom att anta en trolig gene-
rationstid.
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TEMA

Y-KROMOSOM-ADAM

OLIKA FORVANTNINGAR

Som vanligt har skapelsetroende och evolutionstroende fors-
kare olika forvintningar nir det giller tidsperspektiven. Jag
nimnde inledningsvis att forskare med fortroende for Bi-
beln som Guds ord forvintar sig att méns urfader levde for
ungefir lite mer dn 4 300 ar sedan. Sekulira forskare som &r
overtygade om att ménniskan utvecklats fran mer primitiva
miénniskoformer forvintar sig i stiillet ett tidsavstand pa un-
gefir 2-300 000 ar. Skillnaden i “aldersforviintan” skiljer sig
med andra ord med en faktor nagonstans i intervallet 45-70.
Del ér en sa pass stor skillnad att det rimligen borde ga att av-
gora vilket av dessa scenarion som stimmer bést 6verens med
siffrorna fran punkterna 1 - 3 ovan om man skaffar sig ett bra
underlag.

MOTSTRIDIGA FORSKNINGSRESULTAT

Fram tills for ett par ar sedan fanns det bara tva sekuliira fors-
kargrupper? som anviint sig av far-son-jimforelser av DNA for
att bestimma med vilken hastighet som Y-kromosomernas
DNA muterar. Med hjilp av deras siffror gar det att riikna fram
en alder pa miannens urfader som tycks stimma med evolu-
tionsteorins [6rvintningar.

Hér uppstér ett litet dilemma for bade evolutionsfo-
retridare och skapelseforetridare: Nir det giller kvinnornas
slakttrad pekar slikttriadsstudier att alla kvinnors urmoder
levde for 6 0oo ar sedan, men nir det géller alla miins urfader
sa skulle han ha levat for 250 ooo ar sedan. Hur kan observa-
tioner av méns och kvinnors slikttrid ge sa helt olika svar? En
sak tycks klar — monstret {6r hur ménniskan en gang spreds
over jorden baserat pa mins Y-kromosomer* ir patagligt likt
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det man fatt fram genom att studera kvinnors mitokond-
rie-DNA’, Och bida stimmer anmiirkningsviirt viil med det
som finns beskrivet i Forsta Mosebokens tionde kapitel.® Men
hur ir det da med tidsperspektivet?

NYA INSIKTER - OCH BORTFORKLARINGAR...

Tva skapelsetroende forskare, Dr Nathaniel T. Jeanson och
Ashley D. Holland, bestimde sig helt nyligen for att griva i fra-
gan.’

Jeanson och Holland noterade en forskningsrapport i
tidskriften Science® dir forskare upptickt att méitnoggrannhe-
ten spelade en vildigt stor roll nér det giller att uppticka mu-
tationer i DNA. Genom att upprepa tidigare utforda analyser
avY-kromosom-DNA, fast med storre miitnoggrannhet, kunde
forskarna pavisa en méngd tidigare oupptickta mutationer - i
medeltal 23 per person. Det ér forhallandevis manga, eftersom
den totala variationen i Y-kromosomerna inte ir sirskilt stor.

De kunde ocksa visa att i tva nyligen publicerade rap-
porter,’® dir forskarna anvint sig¢ av en noggrannare metod i
sina métningar, uppméttes mutationshastigheter i Y-kromo-
somerna som var avsevirt hogre™ in i de dir tidigare och inte
lika noggrant genomforda undersékningarna.

I en av rapporterna forsoker forskarna bortforklara
den oviintat hoga mutationshastigheten genom att héinvisa till
att de uppenbarligen hade anvint fel “filter” (se punkt 1 ovan)
for att vilja ut en limplig del av Y-kromosomen att analysera,
men Jeanson och Holland visar att de anvént sig av ett cirkel-
resonemang for att resultaten skulle stimma bittre 6verens
med deras forvintningar. Och inte nog med det - eftersom
analyser med tiden blir allt noggrannare, menar Jeanson och
Holland, ér det rentav rim-
ligt att forvinta sig att den
verkliga hastigheten i fram-
tiden kommer att visa sig
vara innu hogre in de nu
uppmiitta.

'WELLCOMECOLLECTION

RESULTATEN

Resultaten visar att om for-
dndringarna i mins Y-kro-
mosomer gt rum under sa
lang tid som evolutionen
forutspar, skulle nutida
min uppvisa mellan 8 - 59
ganger storre variation in
de faktiskt gor. Eller omvint
- utifran vad vi idag (borjan
av 2020) vet om variationen

at?



Y-KROMOSOM-ADAM
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hos miins Y-kromosomer, och pa grundval av de mest nog-
granna uppskattningarna av den hastighet med vilken de {6r-
dndras (mutationshastigheten), pekar den genetiska eviden-
sen tydligt mot att alla méns gemensamma forfader levde for
nagra fa tusen ar sedan. Merparten till och med mot 4 500 ar
sedan. Det framgar forstas inte av genetiken att han bar nam-
net Noa - {6r den slutsatsen behover vi en dnnu tillforlitligare
informationskélla - men det ir dessbiittre just vad vi har!

Eftersom Jeanson/Holland publicerade sin undersok-
ning sa sent som i december 2019, har detl inte hunnit kom-
ma nagra kommentarer fran evolutionsforetridare. Det blir
intressant att bevaka. En tinkbar sadan skulle kunna vara att
mutationshastigheterna var ligre forr i tiden dn de ir nu idag
nir de gar att méta...

Men oavsett hur det nu blir med den saken - i dags-
liget kan en bibeltroende kristen luta sig bekvimt tillbaka och
konstatera att tva av varandra oberoende metoder for att date-
ravar urmoder och urfader visar att den bibliska kronologin ir
trovirdig och att de evolutioniira dateringarna gar stick i stiv
med den genetiska evidensen.”

Det kan tilliggas att evolutionistiska humange-
netiker linge har grubblat 6ver hur det kan komma sig att
milokondrie-Eva tycks vara avsevirl ildre in Y-kromo-
som-Adam. Avstindet av dem forefaller minska tack vare ny-
are sliktskapsundersokningar.™ Utifran ett bibliskt scenario

ir det diremot forvintat att DNA-analyser ska visa pa en na-
got hogre alder for kvinnor in {or miin. Skiilet till det ir att
det genetiska materialet hos Noas tre soner "nollstilldes” vid
tiden for den globala 6versvimningen genom att de alla hade
samma far, medan deras hustrur sannolikt bar atskilliga ge-
nerationers variation vid samma tidpunkt - detta forutsatt att
de inte var tre systrar, men det séiger bibeltexten ingenting
om. Den genetiska "flaskhalsen” var alltsa nagot "tringre” {or
min in {or kvinnor.

ARTIKELN | ETT NOTSKAL

Alla man har en Y-kromosom i sina celler. DNA:t i Y-kromoso-
merna ar valdigt lika mellan man fran olika delar av varlden.
Om man vet hur mycket DNA:t skiljer sig at mellan méan, och
dessutom vet hur ofta mutationer sker i Y-kromosomerna,
kan man rakna ut hur lange sedan det var som alla mans
stamfader levde. Ett par kristnha forskare har alldeles nyligen
presenterat en rapport som visar att de ldga mutationshas-
tigheter som evolutionister har anvant sig av for att fa fram en
hog alder pa "Y-kromosom-Adam” ar felraknade. Hastigheten
tycks vara mycket hogre i verkligheten, sa hég att Y-kromo-
som-Adam kan ha levat for sa kort tid sedan som 4 500 ar. Fér
en bibeltroende innebar det att hans riktiga hamn snarare var
Noa an Adam, och det vore ju fullt rimligt, eftersom vi alla ar
slakt med honom enligt Bibeln.

NOTER

1. Lite kuriosa: Noas séner ndmns som regel i denna ordning (se t ex 1 Mos 5:32),
men genom att lagga ett litet pussel av versarna 1 Mos 9:24 och 10:21 kan
man klura ut att aldersordningen var Sem, Jafet och Ham, dar Sem var aldst.

2. Bortsett fran kdnscellerna dar det bara finns 23.
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dy-confirms-genesis-flood-timeline/ (kortare: krymp.nu/2r2).
Den utférligare rapporten fran Answers Research Journal, 4 dec 2019, finns
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teamen hade anvant sig av low coverage sequence runs.
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De nya, hogre siffrorna visar att det intraffar 2-3 mutationer per generation i

mans Y-kromosomer.

12. Karmin et al.

13. Motsvarande undersokningar visar att detsamma galler &tminstone 90 %
av alla djurarter som DNA-testats. Vi kommer att aterkomma till detta senare
i ar, men las t ex mer om detta pa var webbsida pa https://genesis.nu/i/ar
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