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Geneticka rozmanitost uvnit F populaci

1) Jak m éFfime genetickou rozmanitost
2) Geograficka distribuce genetické rozmanitosti

3) Jak Ize vysv etlit africkou genetickou rozmanitost z pohledu evol uce
- dusledek sta Fi populace
- dusledek velikosti populace

4) Kolikrat je tedy v étSi africka populace relativn  é k populacim ostatnich
kontinent G?
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Jak m érime genetickou rozmanitost

1) Jako Varianci (V) a standardni odchylku  u fenotypovych znaku s kvantitativni dédi¢nosti
(antropometricka data, barva kize apod.)

 Cim vétsi je hodnota uvedenych statistik, tim vétSi je Uroven fenotypové rozmanitosti

2) Jako heterozygotnost — zastoupeni heterozygotl v populaci, vyjadfujeme pomoci cetnosti
heterozygotu jako 2pg (viz drive)

Cetnost heterozygott (heterozygotnost) skupiny MN:
1. populace = 0,48 2(0,6)(0,4)
2. populace = 0,42 2(0,7)(0,3)

* prvni populace ma v tomto znaku vétsi genetickou rozmanitost nez druha populace

Ve skute¢nosti vSak sledujeme celkovou heterozygotnost (ve vSech studovanych
lokusech) — pak se pocita tzv. pr amérna heterozygotnost vSech téchto lokusu
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3) Jako sekven €ni rozmanitost  — rozdily na arovni DNA
napf. pramérny pocet nukleotidovych rozdild na lokus
mame 4 DNA sekvence s 9 nukleotidy

123456 7 89

sekvencel ARG G RGAGCE sekvencel - - - - - - - - - -
sekvence?2 AAGCTGAGC sekvence2 --G- - - - - - -
sekvence3 AACCAGAGC sekvenceSem=t. & A==
sekvence4 iy S Y Y En e sekvence4d - --T----- -

* metoda pocita mnozstvi rozdil G mezi vSemi pary sekvenci , napf. 1 porovnavas 2, 3 a 4,
potom 2 se 3 a 4 a nakonec 3 se 4 = celkem Sest dvojic. Pro 5 sekvenci bude téchto
dvojic jiz 10, pro 6 pak 15, tedy pro n sekvenci = n(n — 1)/2

Vysledky srovnani uvedenych sekvenci:

1vs.2=1rozdil
1vs.3=1rozdil
1vs. 4 =1rozdil

2 vs. 3 = 2 rozdily
2 vs. 4 = 2 rozdily
3 vs. 4 =2 rozdily

Celkovy poc¢et rozdil G je 9. Toto Cislo vyd élime po ¢étem srovnani , tedy 9/6 = 1,5 rozdill
na jedno srovnani. Nasledné tento udaj vyd élime po étem analyzovanych mist na
sekvenci, tedy 1,5/9 = 0,167, coz je prumérna sekven ¢ni odliSnost = prmérny pocet
zameén v daném lokusu — ¢im veétsi je toto €islo, tim v étSi je geneticka rozmanitost
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* pro fadu znaku je nejv étSi genetickad rozmanitost uvnit
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Geograficka distribuce genetické rozmanitosti

populaci a lidi majici subsaharsky africky ptuvod

F subsaharskych africkych

* byla sledovana i v pripadé analyz mtDNA (Cann et al., 1987; Vigilant et al., 1991; Jorde
et al., 1995; Bowcock et al., 1994)

Obrazek ukazuje vysledky téchto ¢tyf rozdilnych studii mtDNA soucasnych populaci
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* jednotlivé studie se sice v detailech liSi (studovany byly rozdilné sekvence mtDNA), avSak ze
vSech je zfejmé, ze geneticka rozmanitost je nejvétSi mezi jedinci majici subsaharsky africky

puvod
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Velmi podobné vysledky byly ziskany také studiem mikrosatelitnich sekvenci jaderné DNA

Obrazek ukazuje opét vysledky Ctyr studii, studovany byly regionalni rozdily na zakladé
heterozygotnosti v 8-60 mikrosatelitnich sekvencich
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 ve vSech pripadech je opét heterozygotnost nejvyssi v africkych populacich
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NejvétSi rozmanitost v africkych populacich byla sledovana také u kvantitativnich znak @ - méfeni
lebky — A), barva kize — B)
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Co lze z genetické rozmanitosti zjistit

* budeme-li uvazovat 2 populace s rozdilnou genetickou rozmanitosti, pak tento rozdil maze
byt zpusoben:
1) rozdilnym starim populace (dobou po kterou pusobi evoluéni sily)
2) rozdilnou velikosti populace
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Jak lze vysv étlit africkou genetickou rozmanitost z pohledu evol uce

A) Africké populace vykazuji v étSi rozmanitost, protoze jsou starsi
v souladu s modelem nahrazeni

D¢
~—t+
¢

B) Africké populace vykazuji v étSi rozmanitost, protoze tyto populace byly v
(,,geneticky podpis demografické historie téchto populaci*)
v souladu jak s modelem nahrazeni, tak i s multiregionalnim modelem
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A) Africké populace vykazuji v étSi rozmanitost, protoze |sou starSi

e Cann et al. (1987) — vySSi rozmanitost mtDNA v africkych populacich je vysledkem jejich
vétSiho sta ¥i — za delSi dobu mohou nashromazdit vice mutaci

e africké populace jsou tedy nejstarsSi (maji nejvyssi rozmanitost)

Wy M m

I Europe i ‘l%
L] America "

e mtDNA - Mitochondrial DNA
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A) Africké populace vykazuji v étSi rozmanitost, protoze |sou starSi

 vztah mezi rozmanitosti a stafim populace ukazuje simulace na obrazku
 evoluce rozmanitosti mtDNA uvnitf dvou hypotetickych populaci A a B
» kazdou populaci tvofi 2 000 Zen a velikost zastava po celou dobu konstantni
» populace A je starad 4 000 generaci a populace B 2 000 generaci
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» vzhledem k tomu, ze velikost populaci je stejna, Ize pfedpokladat, ze nakonec dosahnou
v budoucnu stejné hladiny rozmanitosti (dospé&ji do rovnhovahy)

» obrazek vSak ukazuje obdobi 4 000 generaci, kdy vidime, Ze populace B vykazuje
zatim jeSt @ mensSi rozmanitost, protoze neni tak stara
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A) Africké populace vykazuji v étSi rozmanitost, protoze |sou starSi

Lze tedy konstatovat, ze:

Moderni €lov ék vzniknul nejd Five v Africe a teprve pozd éji se rozd élil na africkou
a neafrickou linii

V souladu s modelem nahrazeni
» nas druh vzniknul v Africe, pozdéji se od této populace oddélily dceriné populace
které opustily Afriku

AvsSak pouze za p fedpokladu , ze by byla rozmanitost v dcefinych populaci:
e stejna (jak ukazuje simulace)

Jd

—

* nebo mensi_ nez u populace rodi¢ovskeée

mtDNA Diversity
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Dulezity p redpoklad

U dcefinych populaci musi dojit ke zméné (poklesu) rozmanitosti

 pokud by tento ,reset” (pfenastaveni) rozmanitosti neprobéhl
» pak bude mit soucasna dcefina populace stejnou rozmanitost jako materska
» a nelze délat zavéry a predpoklady o stafi populace

variabilita

DEZCHPREEOPE S T —————— >
variabilita

v africke
populaci

dcefiné
populace

m
variabiity () >

Existuje realna moznost, jak m GiZze byt rozmanitost v dce Finych populacich snizena?

» odpovéd je v populacni velikosti a z ni vyplyvajicim genovém posunu
* zde vidime propojeni s druhou zminénou hypotézou o velikosti populace
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Zopakujme si

« klasicky evolu €ni predpoklad speciace e , Ze nové dcefiné populace jsou mensi nez
populace materska

* v téchto malych populacich tak plsobi genovy posun rychleji a sniZuje rozmanitost az do
chvile, kdy je dosazeno nové rovnovahy

* predstavme si tento proces opét pomoci déravého salku — sily zvySujici rozmanitost zustavaji
stejné (mnozstvi tekutiny tekouci do Salku), avSak otvor na dné Salku se zvétsi a tim dochazi
k poklesu rozmanitosti

a

. < mutace
« genovy tok

0
geneticka —* e
rozmanitost !
0
0

« geneticky drift

» takova velkd zména ve velikosti populace se nazyva ,bottleneckem *“ (populace projde
hrdlem lahve — jeji velikost se vyrazné zmensi), coz zvysi projevy genoveho posunu
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Bottleneck x efekt zakladatele

* pro proces genoveho posunu existuji dvé oznaceni — Ize se na né divat jako na dva rtzné
probihajici procesy (avSak se stejnym vysledkem)

» zméni-li se velikost populace prudce a vyznamné — bottleneck — mensi variabilita
je dusledkem tohoto poklesu (napf. v dusledku rozsahlé pfirodni katastrofy)

* je-li populace mala jiz od pocatku (napf. se oddéli od populace vétsi) — pusobenim
genetického driftu dochazi k poklesu variability — efekt zakladatele

* nicmené i zakladatelska populace tak prochazi ,hrdlem lahve“ = jsou to ekvivalentni oznaéeni =
= budeme pouzivat dastéjSi termin ,bottleneck”
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Zopakujme si

 pokles variability je zplsoben nenahodnosti v pfenosu gamet do dalSi generace

<~ \Genetic Drift—Bottleneck Effect

¢ i
8gi%e, 0]
‘B i

Bottleneck Surviving
population (drastic reduction individuals generation
in population)

PO n-generacich
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Obrazek ukazuje, co se stane pri bottlenecku s rozmanitosti mtDNA
» zaCiname s matefrskou populaci o velikosti 5 000 zen, nasledné nastane oddéleni dcefiné
populace o 50 zenach
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o graf ukazuje vyvoj rozmanitosti u této dcefiné populace po tomto pocate¢nim bottlenecku
- rozmanitost klesa az do dosazeni nové rovnovazné hodnoty pro danou velikost
populace

o v této populaci pusobi pfi bottlenecku na pokles rozmanitosti dva klicove faktory
1) velikost genového posunu, bottlenecku
2) doba po kterou bottleneck trva
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* vliv obou téchto faktorl je znazornén na obrazku — zde jsou zachyceny Ctyfi rizné dcefiné
populace s rozdilnou velikosti

16 1
x N=1000
.a 12 -
a;, 10 - N=500
O 8-
< N=250
z °°
E 4]

27 N=50

04 = ; 1 o

0 50 100 150 200
Duration of Bottleneck (Generations)

» velikost bottlenecku je zifejma — v menSich populacich nastava rychlejSi pokles rozmanitosti

* vliv doby trvani bottlenecku — déle trvajici bottleneck (€im je populace mensi, tim déle trva)
zpusobuje vétsi pokles rozmanitosti
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 aby bylo dosazeno pozorovaneho rozdilu v rozmanitosti mezi africkymi a neafrickymi
populacemi, musime uvazovat, ze dcefiné populace, které opustily Afriku, musely projit
velmi drastickym a dostate €né dlouho trvajicim bottleneckem

* navic je to vSak jesté celé komplikovano postupn é rostouci velikosti téchto dcefinych

populaci v dalSich generacich, ktera ucinek bottlenecku méni (zmensuje)
16 -
14 4|
12 4|

mtDNA Diversity
(2]

v
2 | L~

5000 4000 3000 2000 1000 0

Generations Ago

Celou situaci si mizeme predstavit na nasledujici simulaci

* bottleneck nastane prfed 5 000 generacemi, kdy se oddéli dcefina populace o velikosti 50

zen od materské populace (5 000 zen)
* budeme uvazovat, ze po dobu 100 generaci zustane velikost populace kolem 50 zen

» po 100 generacich nechame velikost populace nahle nartist na 5 000 zen (po dobu 4 900
generaci bude jiz velikost populace 5 000 zen)



Na obrazku je cely proces ukazan pro mtDNA
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* bottleneck na zacatku zpusobi velmi rychle obrovsky pokles rozmanitosti mtDNA

« jakmile velikost populace vzroste zpatky na 5 000 zen, pokles rozmanitosti se zastavi a
naopak rozmanitost zacne rust

 narust rozmanitosti po probéhnutém bottlenecku je vSak velmi pomaly (zUstava stopa

po bottlenecku)



DalSi obrazek ukazuje simulaci, ktera vice odpovida pozorovanim africké a neafrické
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rozmanitosti

 simulace je zcela analogicka s predchozi, avSak velikost dcefiné populace je vétsi,
ma 1 000 Zen (oproti 50 v pfedchozi simulaci)
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* pokles velikosti populace vede k patrnému poklesu rozmanitosti, avSak tento pokles neni

tak velky, protoze dcefina populace je vétsi nez v predchozim pfipadé — sila driftu,

bottlenecku neni tak velka

= rozdil v rozmanitosti mezi matefskou a dcefinou populaci je pak minimalni
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Z uvedenych simulaci tedy vyplyva, ze bottleneck vede k vyznamnému poklesu rozmanitosti
len za nasledujicich podminek:

1) velikost bottlenecku je velka (tedy dcefina populace je velmi mala)
2) doba trvani bottlenecku je dlouha

3) Cas po skonceni bottlenecku neni dostate éné dlouhy , aby kompletné smazal vliv
bottlenecku na rozmanitost
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Pozn. (aby byl zachovan rozdil mezi populacemi):
V tomto pfipadé uvazujeme oddéleni dcefinych populaci bez nasledného genoveho toku :

* to je vSak mozné pouze, pokud vznika novy druh
* v nasem pripadé musime i po oddéleni populaci genovy tok pfipustit — lidské populace jsou
vysoce mobilni a migrace urcité probihala

PFi odhadu st Fi populace z genetické rozmanitosti tak musime zahr  nout i p fedpoklad
pusobeni genového toku, ktery rozmanitost uvnit  F populace zvySuje.

7 Udaju o velikosti populace naSich predkl (viz kapitola o velikosto populace naSich predku)
vSak vime, ze populace byly celkem malé a zejména v Asii velmi roztrouSené na to, aby
probihal genovy tok (alespori do obdobi poslednich 50 000 let)

» naopak v ramci africkych populaci vSak genovy tok probihal a mohl rozmanitost navySovat =
= dalSi narust genetické rozmanitosti uvnitf africkych populaci
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Zaver:

VétSi geneticka rozmanitost uvnit F africkych populaci m Gze byt zp isobena:

* jejich vétSim sta rim (nashromazdily vice mutaci)

» vyznamnym a dlouhotrvajicim botleneckem  u neafrickych populacich, které se od
africkych populaci oddélily (snizeni jejich rozmanitosti)

* a za predpokladu regionalni izolace populaci  (nedoSlo k vyrovnani rozmanitosti

genovym tokem)

Out of Africa

Nazor druhé skupiny v édcu

Regionalni rozdily v rozmanitosti jsou odrazem reqgi onalnich rozdil 0 ve velikosti
populace (vlivem genového posunu)
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1) Jak m éFime genetickou rozmanitost
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- dusledek velikosti populace

4) Kolikrat je tedy v étSi africka populace relativn  é k populacim ostatnich
kontinent G?
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4) Jak lze vysv étlit africkou genetickou rozmanitost z pohledu evol uce

B) Africké populace vykazuji vétSi rozmanitost, protoze tyto populace byly vétsi (,,geneticky
podpis demografické historie téchto populaci®)
v souladu jak s modelem nahrazeni, tak i s multiregionalnim modelem
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2) Africké populace vykazuji v étSi rozmanitost, protoze tyto populace byly v etsi
aneb regionalni variabilita ve velikosti populace

 vétSi populace vykazuji v étSi irove n genetické rozmanitosti nez populace mensi
» obrazek ukazuje rozmanitost mtDNA
» 2 populace (A a B) jsou stejné stare 4 000 generaci
* [iSi se vSak velikosti — populace A =2 000 zen, B =1 330 Zen
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v obou populacich vidime narust genetické rozmanitosti, avsak v populaci B roste pomaleji,
protoze je mensi (pusobi silngjSi genovy posun, bottleneck)
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2) Africké populace vykazuji v étSi rozmanitost, protoze tyto populace byly v etsi
aneb regionalni variabilita ve velikosti populace

A) e porovname-li tento vysledek se stejnou predchozi simulaci (viz stafi populace) — vidime

jasny problem , ktery souvisi s odhadem populacni historie na zakladé urovné
rozmanitosti souc¢asnych populaci
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 oba tyto jednoduché experimenty vedou ke stejnému vysledku — po 4 000 generacich je
uroven rozmanitosti populace A 5,2 aB 3,8

« avSak pricina je odliSna - rozdil je dan starim populace — A je starSi, a proto rozmanitéjsi

- rozdil je dan odliSnou velikosti populace — populace A je vétsi, a

VoD &4
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 navic problém je, zZe pfi popisu historie populaci nezname ani aroven rozmanitosti v
minulosti — pfi simulaci vychazime z predpokladu, ze byla na po¢atku nulova

"N/

= muzeme tedy fict, ze v soucasnosti je populace A rozmanitéjSi, avSak nevime, zda-li tento
rozdil k populaci B je dan jejim stafim nebo velikosti

MNea &

= musime vzit v tvahu moznou pravdépodobnost obou modelu (pricin)

Zaver 1:

Urove fi rozmanitosti sou éasnych populaci m Gze byt jak d Gsledkem sta Fi, tak i
odliSné velikosti populace.

W |

Out of Africa Multiregionalni model
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B)

» vychazime-li z predpokladu, ze regionalni rozdily v rozmanitosti jsou zpusobeny rozdily v
populaéni velikosti
» pak by mél byt platny predpoklad, ze:

Africka populace je nejv étSi, protoze ma nejvyssi irove n genetické rozmanitosti

» pokud se vSak podivame na sou€asné populace zjistime, ze nejvétsi je populace asijska
(pfes 3,6 miliardy lidi) a az teprve na druhém misté Africka (771 milionu, z toho 630 zije v
subsaharské Africe) a na tfetim misté je Evropa s 728 miliony obyvatel

 z toho by vyplyvalo, ze vétSi rozmanitost by méla byt v Asii nez Africe

* nesoulad je zpusoben tim, ze mérime velikost souc¢asnych populaci — tato vSak vibec nemusi
odpovidat tomu, co bylo v minulosti

Zaver 2:

Velikost sou €asnych populaci neodrazi velikostt échto populaci v minulosti.




C)

Geneticka rozmanitost uvnit ¥ populaci

Velikost populaci byla v minulosti ovlivn

éna rychlymi zm énami

* napfr. zmény ve velikosti populaci s nastupem a rozsirenim zemédélstvi (poslednich

12 000 let)

v davnégjSich dobach — €lovék lovec a shérac — populace byly mnohem mensi nez v

soucasnosti

Zaver 3:

Pri ivahach o velikosti a regionalni distribuci popul
velikosti a distribuce sou €asnych populaci.

aci v minulosti nelze vychéazet z
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D)

Velikost populace souvisi s velikosti kontinentu

* Afrika (12 miliond km?) je mensi nez Asie (17 miliont km?) — Asie v sou¢asnosti ma
opravdu nejvétsi populaci a z uvedeného Ize predpokladat, ze to tak bylo i v minulosti

» avSak musime uvazit, zda-li to tak bylo i v dobé sbéracsko-loveckych populaci — vime
napfiklad, ze Evropa a Asie nebyly v dobé svrchniho Paleolitu zcela osidleny (stfidani
dob ledovych) — Afrika byla osidlena z 90 %, avSak Eurasie pouze ze 40 %

= kontinentalni velikost Asie vzhledem k osidleni je tedy mnohem mensi nez u Afriky

Zaver 4:

Afrika byla v minulosti nejv ~ étSim kontinentem vzhledem k hustot & osidleni.
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E)

(D¢
—
(D¢

Hustota osidleni je vySSi v subsaharské Africe nez kdekoliv jinde ve Starém Sv

* pfestoze je hustota osidleni lovecko-sbéracskou populaci nizka, je tato velmi variabilni
podle podminek (Hassan, 1981)
« hustota osidleni je od 0,01 osob na km? (arktické oblasti) aZ po 0,43 osob na km? (v
subtropickych oblastech)

» na zakladé dostupnosti potravy Ize spocitat, Ze spole¢enstvo obyva radius 10 km, tj.
asi 314 km?

o tedy pocet obyvatel je v takovém misté od 3 (arktické oblasti) do 136 (subtropické
savany, typické prostredi pro vétsinu Afriky)

Zaver 5:

V Africe zilo v dob é lovecko-sb éraéskych populaci vic lidi nez kdekoliv jinde na uzemi
Starého Sv éta.
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F)

Podpora ekologickymi a demografickymi poznatky a ud aji

e

 populace zijici v nestabilnich oblastech stfidajicich se dob ledovych byly castéji v pohybu a
byly mensi nez ty ve stalych a pfihodnych podminkach stredni Afriky

Zaveér 6:
Predpoklad o nejv étSi populaci v Africe se dramaticky zm  éni az s nastupem zem édeélstvi.

Do té doby Ize povazovat za platny vztah mezi genet ickou rozmanitosti a velikosti
populace — uvnit F africké populace je proto rozmanitost nejv ~ étsi.
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1) Jak m éFime genetickou rozmanitost
2) Geograficka distribuce genetické rozmanitosti

3) Jak Ize vysv etlit africkou genetickou rozmanitost z pohledu evol uce
- dusledek sta Fi populace
- dusledek velikosti populace

4) Kolikrat je tedy v étSi africka populace relativn  é k populacim ostatnich
kontinent G?
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Kolikrat je tedy v étSi africka populace relativh & k populacim ostatnich kontinent U?

 vyuzijeme k tomu méreni heterozygotnosti

 na zakladé idealizovaného modelu oéekavame, Ze pokud je velikost populaci vr tznych
rFiblizn é stejna, pak bychom méli sledovat shodu mezi
oCekavanou a pozorovanou heterozygotnosti (rozmanitosti)

geografickych regionech p

» Relethford a Harpending (1994) vypocitali heterozygotnost pro craniometrické tudaje (A),
pozdéji Relethford a Jorde (1999) totéz pro 60 mikrosatelitnich sekvenci (B)

o zjistili, Ze subsaharsky vzorek vykazuje vétsi variabilitu nez bychom ocekavali

B Pozorované [ Odekavané
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* pro craniometrické Udaje spocitali, ze vzajemny pomér velikosti populaci Afriky, Asie,
Evropy a Australie je 0,5: 0,167 : 0,167 : 0,167
a pro mikrosatelity Afrika 0,73 : Asie 0,09 : Evropa 0,18

» pokud do vypoctu zahrnuli tyto vypocitané pomérné velikosti populaci, ziskali pro pozorovanou
a ocekavanou variabilitu nasledujici grafy
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* pozorovana a ocekavana rozmanitost se nelisi = rozdil z pfedchozich vypoctu je tedy zplsoben
odliSnou velikosti populace

VySSi rozmanitost africké populace je mozné vysveétlit regionalni variabilitou populacni velikosti,
coz je v souladu jak s modelem Afrického puvodu a nahrazeni, tak i s modelem multiregionalnim.
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Shrnuti:

* VétSi geneticka rozmanitost africkych populaci (mtDNA) svedci:

1) o vétSim sta Fi africké populace nez populaci mimo Afriku, coz je v souladu s modelem o
Africkém puvodu moderniho ¢lovéka a nasledném nahrazeni archaickych populaci ve
zbytku svéta

* tento zaveér o stafri africké populace vsak vyzaduje splnéni nékterych dulezitych
predpokladu jako tvrdy a dlouhotrvajici bottleneck s naslednou regionalni izolaci

nebo

2) 0 tom, ze africka populace byla v minulosti po dlouhou dobu mnohem veétsi nez byly
populace ve zbytku svéta, coz je v souladu s obéma modely puvodu moderniho ¢lovéka

v tomto pfipadé nepotfebujeme splriovat zadneé predpoklady - regionalni rozdily v
rozmanitosti Ize jednoduSe a prokazatelné vysvétlit pouze* regionalnimi rozdily v
populacni velikosti

* tyto zavéry jsou podporovany demografickymi i ekologickymi vlivy prostredi
 *vliv genoveho toku Ize vyloucit na zakladé simulace z pfedchoziho snimku

Campbell and Tishkoff (2008, 2010) platnost téchto zavéru potvrzuji:
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Shrnuti:

Campbell and Tishkoff (2008, 2010) platnost t échto zav éri potvrzuji :

- — Fhase |: Modem Human Crigins b
-ff—— Fhaze II: Population Divergence 150 Kya
-+ —— Fhase [II: Migration out of Africa 100 Kya
30-50 Kya
15-30 Kya
Morth East  Middle East’ Asia Americas Australiaf
africa Europe Kelanesia
— Sub-Saharan africans | | Mon-Africans —— |
Currant Biclogy

» tmavé modra barva - genetickad rozmanitost uvnitf populaci — nejvetsi je v africkych populacich
» odvétvovani - migrace doprovazeneé bottleneckem (zuzeni) — zmenseni velikosti populace pfi

migraci
» genovy tok - horizontalni spojeni mezi populacemi

* po vétSinu obdobi probihal pouze mezi africkymi populacemi
e mezi ostatnimi populacemi probihal pravdépodobné nejdfive az pfed 30 az 15 000 lety

az v dobé populacni exploze (viz pozdéji)
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Shrnuti:

* potvrzeny zaveéry o vétsi velikosti africké populace oproti populacim neafrickym

odhad efektivni velikosti populace: africka populace  mimoafricka populace
e Zhao et al. (2006) - 10 kb nekédujici
autozomalni region 15 000 7 500
e Cox et al. (2008) - 20 raznych 98 kb
dlouhych sekvenci chromozomu X 2 300 az 9 000 300 az 3 300

 a predpoklady o zmensSeni pocetnosti migrujicich populaci

odhad velikosti populaci, které opustily Afriku:

* Liu et al. (2006) - jaderné mikrosatelitni sekvence
e asi 1 000 muz u a Zen (efektivni velikost)

» Garrigan et al. (2007) — sekvencovani mtDNA, chromozomu Y a chromozomu X
e asi 1 500 muz u a Zen (efektivni velikost)
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Zaver:

Stejné jako v pripadé datovani spole¢ného pfedka pomoci analyzy mtDNA jsou i zde
alternativni moznosti vysvétleni, které pfipousti oba modely pdvodu moderniho ¢lovéka.

Na zaklad & genetické rozmanitosti uvnit

opulaci tedy nejsme schopni vybrat a

rp
U pavodu moderniho ¢lov éka.

podpo Fit jeden ze dvou moznych model

Out of Africa X Multiregionalni model

Rozmanitost uvniti populaci v v




