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Hledani naseho spole¢ného predka

1) Jak to, ze mame spole€¢ného piedka

2) Metodika vyzkumu mtDNA

3) Analyza mtDNA — mitochondrialni Eva, kdy a kde zila
4) Problémy a nazory proti

5) Analyza chromozomu Y

6) Jak jsme osidlili svét podle mtDNA a chromozomu Y
7) DalSi analyzy a co z toho vyplyva

8) Haploskupiny mtDNA a chromozomu Y v CR
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Problém:

Analyzou mtDNA a chromozomu Y v&ak sledujeme bud evoluéni historii Zen nebo
muzud

* pohlavi se mohou v rGznych populacich li$it mirou, jakou se uplatriuji na
genovém toku at uz v ramci populace nebo mezi populacemi

* patriarchat vs. matriarchat

« pohyb napi. muzli za obchodem v patriarchalni spole¢nosti — na genovém
toku se pak uplatriuji vice nez zeny

« vedeni valek — z porazené populace je asimilovano pouze malé procento
muz(, av$ak vétSina Zen je v¢lenéna do vitézné populace = vétsi podil
na genovém toku tak maji Zeny z porazené populace nez jejich muZzi
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Vysledky dalSich analyz

Diploidni znaky (dédi se od obou rodiéu), jaderné geny

* Wei Huang et al. (1998) — gen ZFX, spole€ny pfedek zil pfed 306 000 lety
(162 000 az 952 000)

* Ingman et al. (2000) — analyzovali oblast Xq13.3, spole¢ny predek zil pfed
479 000 let

* Rosalinda Harding et al. (1997) — gen pro beta-globin, stafi spole€ného pfedka
odhadli na 750 000 (400 000 az 1 300 000)

Oponenti
« vysledky pro diploidni a jaderné markery se liSi od mtDNA a chr. Y

= nepodporuji model nahrazeni — tyto vysledky jsou 4x vétsi

« av8ak u téchto znak(l se nejedna o uniparentalni dédi¢nost, nutny prepocet

* pro beta-globin 750 000 / 4 = 187 500
* pro ZFX a Xq13.3 — 306 000/ 3 =102 000 a 479 000/ 3 = 159 666
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Piehled vysledkl vypocti stafi spoleéného predka moderniho élovéka

mtDNA

Cann et al. 1987 214 000 let
Vigilantova et al. 1991 208 000 let
Ingmann etal. 2000 171 500 let

(teorie koalescence 290 000 let)
(tk 225 000)
(kédujici oblast mtDNA)

Chromozom Y

Dorit et al. 1995 270 000 let (intronova sekvence)
Hammer 1995 188 000 let (nekodujici fragment)
Hammer et al. 1998 147 000 let (Siroky polymorfizmus)
Underhilletal. 1997 162 000 let (Siroky polymorfizmus)
186 000 let (Siroky polymorfizmus)
Thomson etal. 2000 59 000 let (3 geny) kodujici sekvence - maji nizsi
Underhill etal. 2000 62 000 let (NRY) variabilitu
ZFX
Huang et al. 1998 102 000 let
Xq13.3

Ingman et al. 2000 159 666 let
Gen pro beta-globin
Hardingova et al. 1997 187 000 let
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Shrnuti

* vysledky a zavéry analyzy mtDNA a chromozomu Y jsou navzajem kompatibilni =
= mliZeme je povazovat za spravné (véetné diploidnich a jadernych znaku)

« spole¢ny prfedek modernich lidi zil v Africe - Model afrického pivodu = OK
- Multiregionalni model = OK + i jinde

* spole€ny predek zil v Africe zhruba pred 200 000 lety
» vezmeme-li v8ak v Uvahu rozptyl pro 95% interval spolehlivosti, pak se udaje
vzdaluji od modelu afrického plvodu a pfiblizuji se k multiregionalnimu modelu
nebo podporuji dalsi model ,,Out of Africa again and again®

* na zakladé geografického vyskytu jednotlivych haploskupin Ize rekonstruovat
osidlovani jednotlivych regionli z Afriky do Asie — postup migrace
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Shrnuti

Pozoruhodny vysledek

Hardingova et al. (1997) ziskali analyzou sekvenci genu pro beta-globin zajimavé
vysledky pravé ve vztahu ke geografické distribuci

« vyskyt jimi nalezenych haplotypli naznacuje, Ze pred vice nez 200 000 lety
existovala starobyla populace predk( nejenom v Africe, ale také v Asii —
specifické asijské haplotypy starsi 200 000 let

* pak jsou zde ale také haplotypy rozsifené po celém svété
» to mozna naznacuje opakovany genovy tok tam a zpét mezi Afrikou a Asii
+ to je v rozporu s modelem nahrazeni, ktery uvazuje pouze jednosmérny
genovy tok z Afriky do Asie
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Shrnuti

Zpochybnéni modelu nahrazeni |

Z vysledkd Templetona (omezeny genovy tok mezi Asii a Afrikou), Hammera (chr. Y)
a Hardingové (beta-globin) vyplyva, ze:

* nase zjednodusena predstava o oddéleni zakladatelské populace/populaci s
naslednou izolaci nemusi byt zcela spravna

« nasi moderni predchldci mohli zit na minimalné dvou mistech — v Africe a Asii

= v8e ukazi az dalsi vysledky a pozorovani (doposud zadny novy dikaz)
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Shrnuti

Tyto analyzy poskytuji zajimavé vysledky, ale samy o sobé nestaci k tplnému
a uspokojivému vysvétleni pivodu moderniho ¢lovéka.

Pravdépodobny zavér:

« asijské populace maiji bud plvod africky nebo maiji plvod Cisté asijsky (asijsky
predek) a africké znaky jsou u nich diisledkem opakovaného jednostranného
genového toku a migraci (pfi oboustranném by byly asijské haplotypy v Africe x vzdalenost)

- evropské populace maji africky a asijsky plivod — vznikly migraci z Afriky pres Asii,
v Evropé pak nahradily neandrtalské populace

Neboli vysledky jsou jasné, obtiZzna a nejasna je vsak jiz jejich interpretace ®
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Celkovy zavér:

Zatim tedy jeSté nelze uspokojivé odpovédét, ktery ze dvou zakladnich modelt
plvodu moderniho ¢lovéka je spravny.

Out of Africa Xx Multiregionalni model
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