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Predstavy o davné migraci a genovém toku

 oba zakladni modely pivodu moderniho ¢lovéka = musel probihat genovy tok mezi riznymi
geografickymi regiony (populacemi) = musela probihat migrace

o rozdil mezi nimi - kdy k témto migracim doslo a po jak dlouhou dobu genovy tok probihal

(2 000 000 vs. 50 000 let)

» multiregionalni model
» meziregionalni genovy tok probihal v celé prehistorii €lovéka, uz od prvni migrace
zastupcu Homo erectus z Afriky (viz anageneze)

 se bez migrace a genového toku (at’ uz v ramci nebo mezi geografickymi regiony)
neobejde

» model nahrazeni (Out of Africa)
 genovy tok neprobihal mezi modernimi a archaickymi populacemi (kladogeneze)

» genovy tok neprobihal ani po jistou dobu mezi modernimi populacemi mimo Afriku
— populace byly velmi malé + expanduji do novych mist

» genovy tok byl umoznén az populaéni explozi (pfed asi 50 000 nebo 10 000 lety)




Popsanému stavu genového toku podle modelu nahrazeni odpovidaji vysledky nékterych praci.

B — Aok | | Campbell and Tishkoff (2008, 2010)
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Genovy tok na obrazku znazornuji horizontalni spojeni mezi populacemi

* po vétSinu obdobi probihal pouze mezi africkymi populacemi

* mezi ostatnimi populacemi probihal pravdépodobné nejdfive az pred
30 az 15 000 lety (v dobé populaéni exploze)

Vahy se naklan éji na stranu modelu nahrazeni.




OvSem na zaklad é vysledk 0 z posledni doby vime, Ze:

* byl nalezen genovy tok mezi Neandrtalci a modernimi Euro-asiaty (Green et al., 2010)
* byl nalezen genovy tok mezi Dénisovany a modernimi Melanésany (Krause et al., 2010)

Vahy se naklan éji na stranu multiregionalniho modelu.

* pfestoze migrace/genovy tok staCi k dosazeni pozorovanych hodnot genetickych vzdalenosti,
nedokazuje to, ze migrace/genovy tok je pouze jedinym faktorem, ktery ma na to vliv

e jinymi slovy, historie €lov éka muze byt ve skute €nosti kombinaci obou mechanizm 0

* jak populaéniho vétveni, tak i genového toku

* stopy fylogenetického v étveni mohou byt uz davno smazany pravé pusobenim
genového toku (podobné jako stopy o regionalnim pivodu u multiregionalniho modelu)

* sledujeme tak pouze nejmladsi migracni vinu

Je zfejmé, Ze na zaklad é genetickych poznatk G nelze uspokojiv € vyuZzit ani jeden
ze dvou testovanych model .




Novy model p ivodu moderniho ¢lov éka

V Gvahéach o nejlepSim modelu puvodu zalozeném na genetickych poznatcich dalSi
posun pfineslo vyhodnoceni genetické rozmanitosti uvnit  F jednotlivych regionalnich
populaci a odliSnosti mezi nimi (rozmanitost mezi populacemi navzajem).




Rozmanitost uvnit F africkych populaci
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« africké populace jsou

nejrozmanit &jsi

Vv porovnani s ostatnimi populacemi v fadé znakl geneticky

* to Ize vysvétlit jejich vétSim sta Fim (nahromadily vice mutaci) oproti neafrickym
populacim, které se od africkych odstépily migraci (v souladu s modelem Out of Africa)




OdliSnost _ africkych populaci

Less similar l

99 RFLP polymorfizmi (Bowcock et al., 1991)

Europeans Chinese Melanesians

120 klasickych genetickych markert
(Cavalli-Sforza et al., 1994)

* vytvorily se klastry:

- Evropa-Stredni Vychod-Severni Afrika

- Severovychodni Asie

- Jihovychodni Asie-Australie-Oceanie

- puvodni obyvatelé Ameriky jsou v
klastru Severovychodni Asie =
migrace

- a opét Afrika jako geneticky

africké populace jsou v porovnani s ostatnimi populacemi v fadé znaku geneticky nejodliSn  &jSi

* | tuto odliSnost Ize vysvétlit vétSim stafim africkych populaci (mladSi oddélené populace jsou si
navzajem podobnéjsi nez s populaci, od které se puvodné oddélily — vliv genoveého posunu)
 avSak to by platilo, pokud by byly africké populace od ostatnich izolovany, tedy neprobihal by s

nimi genovy tok




« africké populace a populace mimo Afriku jsou vSak populacemi stejného druhu = s genovym
tokem mezi nimi musime pocitat

 pokud uvazime rovnomeérny genovy tok mezi africkymi a mimoafrickymi (zejména asijskymi)
populacemi, pak bychom o €ekavali, ze:

» rozmanitost africkych populaci bude _ vlivem vzajemného genového toku stejna
|[ako u populaci neafrickych

genovy tok

T zvetSuje rozmanitost uvnitF
zmensuje rozdily mezi

Problém vSak je, Ze africké populace jsou v fadé znakl nejen geneticky nejrozmanit  éjsi,

ale sou €asné i geneticky nejodliSn__éjSi (jak ukazuji predchozi obrazky).

Pro takovy stav pot febujeme uvazovat mén @& intenzivni genovy tok do africkych
populaci_nez naopak a nez je mezi neafrickymi populacemi navzajem

mensi genovy tok
l zmensuje rozmanitost uvnit/

zvétsuje rozdily mezi




|zolaci v genovém toku nebo jeho mensi intenzitu do africkych populacich Ize do jisté miry
vysvétlit izolaci geografickou vzdalenosti podle Templetonova modelu.

Templeton v model:

. Restricted gene fow alter
range cxpansion mostly through
isolation by distance but with
some recurrent long distance
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» genovy tok mezi Afrikou a Asii nebo Afrikou a
Evropou je slabSi nez mezi asijskymi a
evropskymi populacemi z davodu geografické
izolace vzdalenosti = asijské a evropské
populace jsou si proto podobnéjsi (silngjsi genovy
tok déla populace podobnéjsimi)

 tento model nijak nezohledriuje velikost populaci

(Templeton 1997)

Templetontv model vSak byl pouze prvnim pokusem o vysvétleni a pfedpokladal vzdalenost

jako jediny vliv.

Dnes vSak na zakladé genetickych poznatkd zejména o velikosti populaci muzeme tento
model povaZovat za zastaraly, protoZze odliSnou velikost populaci hebere v Uvahu.




Model ,Mostly out of Africa®

Relethford a Harpending (1995) — pfFichazeji s novym modelem , ktery tuto odliSnost ve
velikosti populaci a velikosti genového toku bere v Gvahu

* pro Ctyfi regiony (sub-saharska Afrika, Evropa, Australie a Vychodni Asie) pouzili dvé sady
Udaju o heterozygotnosti:

* prvni sadu predstavovalo 57 kraniometrickych m éreni sou €asnych lidi
 a druha sada predstavovala 93 alel 37 klasickych genetickych marker

Predpoklad :

pokud je velikost populaci vr 0Gznych geografickych regionech p  Fiblizn & stejna, pak
bychom méli sledovat shodu mezi oekavanou a pozorovanou heterozygotnosti (rozmanitosti)
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 subsaharsky africky vzorek vSak vykazuje vétsi variabilitu nez je o¢ekavana




Model ,Mostly out of Africa®

e tento rozdil v pfedpokladech je tedy zpasoben regionalni variabilitou popula  €ni velikosti

 pokud velikost populaci pfepoditali a velikost populaci upravili (pro kraniometrické udaje

pomeér velikosti populaci Afriky, Asie, Evropy a Australie) na 0,5 : 0,167 : 0,167 : 0,167
a pro mikrosatelity Afrika 0,73 : Asie 0,09 : Evropa 0,18

 pak potvrdili shodu mezi pozorovanymi a predpokladanymi hodnotami
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* tyto odvozené relativni velikost populaci odvozené z kraniometrickych dat (50 % pro Afriku
a po 17 % pro ostatni regiony (3x17) pouzili v nasledujicim modelu




1,04 1,37
» obrazek ukazuje vysledek tohoto velmi zjednoduSeného
modelu
0.24 | = 0‘34) 0.48 « ¢isla jsou odhadem pocétu migrantll mezi populacemi na

jednu generaci
0,24 az 0,55, prumérna hodnota 0,36 migrantt na

4 v v s

migrant na tfi generace)

0,89

1,04

Sub-Saharan Australasia :
Africa Relethford a Harpending (1995)

Zaveéry z tohoto modelu:

1) samotnou migraci je mozné dospét k pozorovanym hodnotam genetickych odliSnosti mezi
regiony

2) tento model ukazuje, Ze celkovy pocet migrantl na generaci sméfujicich do Afriky (0,89) je
mensi nez do jakéhokoliv jiného regionu (> 1)

Tento maly poc¢et migrantt v kombinaci s vétSi velikosti africké populace ukazuje na malou
rychlost genového toku do Afriky nez mezi ostatnimi regiony = vétSi geneticka odliSnost i
rozmanitost africké populace. Vznikl model ,Mostly out of Africa“




Mostly out of Africa“
(John Relethford, 2001)

Model ,Mostly out of Africa“

« kombinuje africky pavod (Out of Africa) s nasledny genovym tokem i mezi
populacemi archaického a moderniho ¢lovéka

genovy tok probiha pfitom prevazné z Afriky (jako kolébky moderniho druhu)

prevazujici genovy tok z africké nez do africké populace pak zpusobuje jeji
vétSi odlisSnost od populaci neafrickych
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Epilog

Zadné mnozstvi pokusd nikdy nemdze dokazat, Zze jsem mél pravdu. Jediny pokus viak
kdykoliv maze dokézat, Ze jsem se mylil. (Albert Einstein)

Prvni polovinu Zivota stravi ¢lovék tim, aby se zbavil faleSnych pfedstav o svych predcich,
druhou tim, aby je vstipil svym détem. (Winston Churchill)




