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1) Metody studia genetické rozmanitosti  — komplexni fenotypové znaky,
molekularni znaky.

2) Mechanizmy evoluce - mutace, pfirodni vyb ér, genovy posun a
genovy tok

3) Anageneze x kladogeneze - co je vlastné druh

4) Dva priklady studia historie populaci - historie irské populace
- odstépeni ¢lovéka od lidoopu

5) RozSifeni zemédélstvi do Evropy — migrace technologie nebo zemédélcu
(pfiklad uzite€nosti genetickych analyz)
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rekneme si:
- jaké geneticka udaje lze ziskat analyzou zijicich populaci
- CO pfesné znamenaji
- co nam fikaji o genetické variabilité (rozmanitosti) existujici uvnitr a
mezi zijicimi populacemi
- jak muzeme vysvétlit tuto variabilitu ve vztahu k evoluci

ke studiu genetické rozmanitosti a evoluce Clovéka se pouzivaji geneticky
podminéné znaky

» nékteré z téchto znakl studujeme na
- fenotypové urovni
- genotypoveé urovni ¢i dokonce na urovni DNA sekvence

* zajimaji nas pritom takove znaky, ktere jsou tzv. polymorfni a maji stupen
polymorfismu co nejvyssi
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A) Studium rozmanitosti pomoc i komplexn ich fenotypovych znak u
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A) Studium rozmanitosti pomoci komplexnich fenotypov ych znak G

 antropologové po dlouho dobu pouzivali pravé takovéto znaky, predevsim fyzického
charakteru

napf. vySka, barva k aze, morfologie lebky apod.

 vyuziti takovych znaku je ale zna¢né problematické - u téchto znaku neexistuje
totiz jednoduchy vztah mezi fenotypem a genotypem, jsou ovlivnény také
prostredim a ¢asto se méni v pribéhu zivota jedince

e napfr. dva lidé se stejnou barvou k _tze
- mohou byt zcela odliSnych genotyp U
- kombinace gen U vSak dava podobny fenotypovy projev
- vliv podobného prost Fedi zpUsobi podobny fenotyp
- podobny fenotyp muze byt iv odliSném prost Fedim (tmava kize eskymaka)

» naopak odliSnost v barvé kuze — vliv genu, prostifedi nebo kombinace obou?
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A) Studium rozmanitosti pomoci komplexnich fenotypov ych znak

* jiny znak - vySka postavy se muze velmi rychle ménit z generaci na generaci

 hlavnim problémem téchto znaku je, ze jsou extrémn é plastické

» avSak dlouho dobu to byly jediné znaky, které bylo mozné analyzovat na
kosternich pozuUstatcich

Obdobi antropometrie
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A) Studium rozmanitosti pomoci komplexnich fenotypov ych znak

o tyto znaky byly predmétem studii napf. Paula Brocy (kraniometrie), Francise
Galtona (zacal méfit celou fadu znaku, zneuzito eugeniky) a dalSich antropologu

* r0zVvoj antropometrie
- zavedeny jsou metodiky pro méfeni konkrétnich znaku lidského téla (vyska,
vaha, distribuce tuku, Sife ramen, téla nebo jeho obvod), lebky a oblieje
(craniometrie), kostry (osteometrie)
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A) Studium rozmanitosti pomoci komplexnich fenotypov ych znak

* tyto znaky byly pfedmétem studii napf. Paula Brocy (kraniometrie), Francise
Galtona (zacal méfit celou fadu znaku, zneuzito eugeniky) a dalSich antropologu

* r0ZVO] antropometrie
- zavedeny jsou metodiky pro méfeni konkrétnich znaku lidského téla (vyska,
vaha, distribuce tuku, Sife ramen, téla nebo jeho obvod), lebky a obliceje
(craniometrie), kostry (osteometrie)

- dalSi metody vyuzivaji méreni znaku jako je barva kuze, velikost zubt nebo
tfeba vzoru otisku prstU
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A) Studium rozmanitosti pomoci komplexnich fenotypov ych znak

* tyto znaky byly pfedmétem studii napf. Paula Brocy (kraniometrie), Francise
Galtona (zacal méfit celou fadu znaku, zneuzito eugeniky) a dalSich antropologu

* r0ZVO] antropometrie
- zavedeny jsou metodiky pro méfeni konkrétnich znaku lidského téla (vyska,
vaha, distribuce tuku, Sife ramen, téla nebo jeho obvod), lebky a obliceje
(craniometrie), kostry (osteometrie)

- dalSi metody vyuzivaji méfeni znaku jako je barva klze, velikost zubu nebo
tfreba vzoru otisku prstu

* lidskad morfologie je sice zavisla na genotypu , ale jeji variabilitu kontroluji
desitky a mozna stovky jednotlivych gen 1, coz je druhy problém téchto znaku

» fyzicka antropologie nutn & pot Febovala soubor prom énlivych znak 0 —
polymorfizm G s jednoduchym mendelovskym typem d _ édiénosti
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A) Studium rozmanitosti pomoci komplexnich fenotypov ych znak

vyhoda: vysoky polymorfizmus, obrovska rozmanitost
nevyhoda: vliv prostredi ,,dukazy” upravuje = nepresné zaveéry

« fyzick& antropologie nutn & pot Febovala soubor prom énlivych znak G —
polymorfizm G s jednoduchym mendelovskym typem d  édi€nosti
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B) Studium rozmanitosti pomoc i jednoduchych mendelovskych znak U
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B) Studium rozmanitosti pomoci jednoduchych mendelov skych znak

 antropologové pfi rekonstrukci historie populaci postupem ¢asu zacali vyuzivat
variabilitu dalSich znaku (klasické markery ), napf.:
- krevni skupiny
- krevni proteiny a enzymy

* nejpouzivanéjsi jsou asi skupiny ABO systému — 3 alely, jedna recesivni a dvé
kodominantni
 dalSimi jsou napf. RH system — alela D = pozitivita, d = negativita

» dalSi skupiny jako MN, Diego, Duffy, Lutheran, P, Lewis a dalSi

U krevnich skupin s kodominantnimi alelami — fenotyp = genotyp — sledujeme
variabilitu na genotypové uarovni

- od roku 1960 hlavni roli p Febiraji krevni proteiny a enzymy - identifikace
polymorfizmu pomoci metodiky elektroforézy — sledovani genotypu jedince bylo
mnohem snazsi

Nelze vSak pouzit p Fi studiu vym Felych populaci, jen u sou €asnych.
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B) Studium rozmanitosti pomoci jednoduchych mendelov skych znak

 antropologové pfi rekonstrukci historie populaci postupem ¢asu zacali vyuzivat
variabilitu dalSich znaku (klasické markery ), napf.:
- krevni skupiny
- krevni proteiny a enzymy

vyhoda: neni vliv prostfedi na projev znaku
nevyhoda: nizky polymorfizmus, omezené mnozstvi téchto znaku
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C) Studium rozmanitosti pomoc i variability v DNA
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C) Studium rozmanitosti pomoci variability v DNA

* DNA markery - odrazi rozmanitost v sekvenci nukleotidu

- RELP (Restriction Fragment Lenght Polymorphism) - polymorfizmus délky
restrikénich fragmentu - vznika v dusledku mutace ve Stépném misté

restrikéniho enzymu

Inheritance of

Variant 2
REFLP marlers

Variant 1
FooRI does cut

EeoRI does not cut
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CGGUOGTAAGAT

[ ] Uncut

— P
]

2-1 2 Phenotype

Stépeni restrikénimi enzymy
ZviditelInéni pomoci sondy

vyhoda: vysoky polymorfizmus, obrovska rozmanitost
nevyhoda: metoda je pracna a ¢asoveé narocna
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C) Studium rozmanitosti pomoci variability v DNA

* DNA markery - odrazi rozmanitost v sekvenci nukleotidu

» Mikrosatelity - kratka nékolikanukleotidova opakovani, polymorfizmus

spociva v po ¢tu opakovani , ktera se dédi jako mendelisticky znak
» zviditelnéni pomoci techniky PCR
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Namnozeni pomoci PCR Zviditelnéni pomoci elektroforézy

vyhoda: vysoky polymorfizmus, obrovska rozmanitost
nevyhoda: rozmanitost jen v nekddujicich opakujicich se sekvencich
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C) Studium rozmanitosti pomoci variability v DNA

* DNA markery - odrazi rozmanitost v sekvenci nukleotidu

 Alu inzerce - polymorfizmus v Alu inzercich
- asi 300 paru bazi dlouha opakovani , vyskytuji se po celém genomu
- u Clovéka je jich vice nez milion (asi 10 % genomu)
- nékteré z nich jsou typickée jen pro ¢lovéka (nevyskytuji se u blizkych
zijicich pfibuznych jako tfeba u africkych opic)
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C) Studium rozmanitosti pomoci variability v DNA

* DNA markery - odrazi rozmanitost v sekvenci nukleotidu

* SNP - Single Nucleotide Polymorphism - jednonukleotidovy polymorfizmus
- pravdépodobné nejvariabilngjSi znak
- v sou€asnosti nejpouzivanéjsi typ genetickeého znaku pro studium
variability
- v lidském genomu existuje jiz vice nez 200 000 SNP v genech a 10x
vice v nekodujicich oblastech (potencionalné pres 10 milionu v
genomu Clovéka; v NCBI v roce 2011 pres 60 miliond zaznamu)
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C) Studium rozmanitosti pomoci variability v DNA

* DNA markery - odrazi rozmanitost v sekvenci nukleotidu

Vyhodou DNA marker U je moznost analyzovat rozmanitost nejen u sou  ¢éasné
DNA, ale i u aDNA.

» vSechny tyto markery umoznuji hledat malé rozdily v sekvenci jednotlivych jedincu

Budoucnost?

 dnes je snaha charakterizovat téchto sekvenci co mozna nejvice
v budoucnu pfi studiu rozmanitosti analyzovat rozsahle sekvence
» az nakonec analyzovat celé genomy (maximalni popis rozmanitosti)




