POSTEPY ANDROLOGII ONLINE, 2014, 1 (1), 12-17

Czasopismo Polskiego Towarzystwa Andrologicznego

Post
And%%gii
Online

aaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaa ne

Postepy Andrologii Online

Advances in Andrology Online
OROLOSICANE http://www.andrologia-pta.com.pl --

ROZPOWSZECHNIENIE EUROPEJSKICH
LINIT OJCOWSKICH

DISTRIBUTION OF EUROPEAN PATERNAL LINES

Grazyna Adler
Samodzielna Pracownia Gerontobiologii Pomorskiego Uniwersytetu Medycznego w Szczecinie

Autor do korespondencji: Grazyna Adler (gra2@op.pl)

Grazyna Adler — dr hab. n. med. Absolwentka Akademii Rolniczej w Szczecinie. Specjalista w dziedzinie zdrowia
publicznego oraz diagnostykilaboratoryjnej. Kierownik Samodzielnej Pracowni Gerontobiologii. Wyktadowca akade-
micki. Cztonek Polskiego Towarzystwa Diagnostyki Laboratoryjnej. Praca naukowo-badawcza autorki zwiazana jest
z genetyka populacyjna i antropologia, a takze z procesami starzenia.

l Streszczenie

Zastosowanie takich metod molekularnych jak: mikromacierze DNA, sekwencjonowanie catego genomu czy sekwencjonowanie nastepnej
generacji stwarza nowe mozliwosci szczegétowej analizy réznorodnosci genetycznej populacji zaréwno w Europie, jak i na §wiecie oraz
przybliza wyjasnienie intrygujacych zjawisk w ich historii demograficznej. W ciagu ostatnich lat liczba markeréw wykorzystywanych
w badaniach populacyjnych i filogenetycznych sprzezonych z chromosomem Y znaczaco wzrosta. Duza liczba polimorficznych locci
w obrebie nierekombinujacego haplotypu, zjawisko dryfu genetycznego i nizszy wskaznik migracji mezczyzn w stosunku do kobiet
w przypadku chromosomu Y stanowia nieocenione narzedzie w badaniach nad ewolucja gatunku. Stwierdzono, ze wsréd populacji
$wiatowych najwyzszy poziom réznorodnosci haplogrupy Y* wykazuja populacje Azji Zachodniej i Srodkowej (odpowiednio 0,824
10,769), a najnizszy populacje europejskie (0,633).

W artykule zaprezentowano wybrane informacje dotyczace badan zmiennosci w obrebie chromosomu Y, ktére przyczyniaja sie do wyja-
$nianiailepszego zrozumienia wplywu wydarzen historycznych na réznorodnoé¢ genetyczna® populacji europejskich. Przedstawione
dane oparte sa na wynikach badan wykorzystujacych wysokoprzepustowe metody molekularne. Na uwage zastuguje jednak fakt,
ze wielu badaczy analizuje waskie grupy wybranych markeréw genetycznych i r6zne zmiany pojedynczych nukleotydéw, co stanowi
zasadnicza trudnos¢ przy poréwnywaniu wybranych populacji.

stowa kluczowe: linia paternalna, haplogrupa, r6znorodnos¢ genetyczna

B Abstract

The use of molecular methods such as DNA microarrays, genome-wide association studies, or next generation sequencing offers new
opportunities for a detailed analysis of the genetic diversity of the population, both in the Europe and worldwide, and brings closer
the explanation of intriguing phenomena in their demographic history. In recent years, the number of markers used in population and
phylogenetic studies coupled with an Y chromosome has increased significantly. A large number of polymorphic locci within nonre-
combining haplotype, the phenomenon of genetic drift and a lower rate of migration of men compared to women in the case of the Y
chromosome are an invaluable tool in the studies of species’ evolution. It was found that among the world’s population the highest level

1 Rozpowszechnienie charakterystycznych markeréw genetycznych na chromosomie Y, wynikajace z efektu zatozyciela i migracji populacji.
2 Rozpowszechnienie wariantéw allelicznych w danej populacji.
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of diversity of Y haplogroup have populations of western and central Asia (0.824 and 0.769, respectively) and the lowest of European

populations (0.633).

Selected information about variability within the Y chromosome that contributes to explaining and understanding the impact
of historical events on the genetic diversity of European populations was described in the article. The presented findings derive from
studies based on high throughput molecular methods. It should be noted though that many researchers analyse only small groups of the
selected genetic markers and single nucleotide polymorphisms, which is a major difficulty when comparing the selected populations.

key words: paternal line, haplogroup, genetic diversity

B skroty / Abbreviations

AmpFLP - polimorfizm dtugosci amplikowanego fragmentu (ang. amplified fragment length polymorphism), chip DNA — mikromacierze
DNA (ang. chip DNA), GWAS — sekwencjonowanie catego genomu (ang. genome-wide association studies), Hg — haplogrupa (ang. haplogroup),
Mpz — mega par zasad (ang. Mbp, megabase pairs), MSY — specyficzny rejon na chromosomie Y zwiazany z picia meska (ang. male specific
region of the Y chromosome), mtDNA — mitochondrialny DNA (ang. mitochondrial DNA), NGS — sekwencjonowanie nastepnej generacji (ang.
next-generation sequencing), NRY — region nieulegajacy rekombinacji (ang. non-recombining region), SNP — polimorfizm pojedynczych nukleo-
tydéw (ang. single nucleotide polimorphisms), SRY — lokalizacja genu, na ramieniu krétkim (Yp) chromosomu Y, determinujacego pte¢ meska
(ang. sex-determining region on the short arm (Yp) of chromosome Y), STR — krétkie powtérzenia tandemowe (ang. short tandem repeats), VNTR
- zmienna liczba tandemowych powtdérzen (ang. variable number tandem repeat), YAP — polimorfizm specyficznego regionu Alu na chromo-

somie Y (ang. Y-chromosome Alu polymorphism)

Rozpowszechnienie haplogrup
chromosomu Y w populacjach
europejskich

Migracje i ekspansje ludno$ci na przestrzeni ostatnich
kilku tysiecy lat oraz czynniki demograficzne sktadaja sie
na atlas réznorodnosci genetycznej wspéiczesnych popu-
lacji (Jobling, 2012; Novelletto, 2007). Badania meskiego
chromosomu Y wydaja sie by¢ wtasciwg droga do wyja-
$nienia roli mezczyzn w dzisiejszym ksztaltcie mapy
genetycznej Europy, dostarczaja rowniez wielu cennych
informacji na temat historii demograficznej wspot-
czesnych populacji. Sugeruje sie, ze mapa genetyczna
Europy zostata uksztattowana przez dwa gtéwne wyda-
rzenia. Pierwsze w epoce gérnego paleolitu® (ok. 40 tys.
lat temu), kiedy to wspéiczesni ludzie, towcy i zbie-
racze®, weszli na kontynent, drugie w epoce neolitu®
(ok. 10 tys. lat temu) wraz z przybyciem przez Anatolie
pierwszych rolnikéw z terenu Zyznego Pétksiezyca —
regionu rozciagajacego sie od wschodniego wybrzeza
Morza Srédziemnego do Zatoki Perskiej i dolin Tygrysu
i Eufratu (Wiik, 2008). Wydarzenia te przyczynity sie
do obserwowanych wspétczesnie gradientowych zmian
w kierunku z pétnocy na potudnie w rozpowszechnieniu
polimorfizmu pojedynczych nukleotydéw® (SNP, ang.
single nucleotide polimorphisms), ktére to zmiany sg obser-
wowane w catej Europie (Richards i wsp., 2002; Semino
i wsp., 2000). Obecny wzdr rozpowszechnienia oraz

3 Starsza epoka kamienia — epoka kamienia fupanego.

4 Ludy zbieracko-towieckie zyty do schytku epoki mezolitu. Do dzisiej-
szych czaséw przetrwaty nieliczne kultury tego typu. Zajmuja one tereny
suche, lasy tropikalne i obszary arktyczne.

5 Neolit zwany takze epoka kamienia gtadzonego, datowany od okoto
5400 do 1800 roku p.n.e. Charakterystyczne cechy epoki neolitu to upra-
wa roédlin i hodowla zwierzat oraz zaktadanie statych osad.

6 Zjawisko zmiennosci sekwencji DNA, polegajace na zmianie pojedyn-
czego nukleotydu.

pochodzenie wielu europejskich SNP sugeruje, ze zde-
cydowana wiekszo$¢ chromosoméw Y Europejczykow
ma zwiazek z wydarzeniami z epoki neolitu oraz prze-
mianami technologicznymi i kulturowymi z tej epoki
(Balaresque i wsp., 2010).

Jako istotny czynnik w rozwoju historii wspétcze-
snych populacji uznaje sie rozwdj rolnictwa, w wyniku
ktérego nastapit znaczny wzrost liczby ludnosci. Wraz
ze wzrostem liczebnos$ci populacji obserwowano wzrost
réznorodnodci genetycznej, przy czym zmiennosc
wewnatrzpopulacyjna w poréwnaniu do zmiennosci
catej populacji $wiata odznacza sie wyzszym zréznicowa-
niem genetycznym. W obrebie populacji réznice miedzy
poszczegblnymi osobami wynosza 93-95% zmiennosci
genetycznej, natomiast miedzy gtéwnymi grupami sta-
nowia jedynie 3-5%. Réznice te moga dotyczy¢ zmian
ilogciowych (czestotliwosci rozpowszechnienia markeréw
polimorficznych) lub jako$ciowych (wystepowania réz-
norodnych wariantéw, ograniczonych do okreslonego
regionu geograficznego lub populacji). Wptyw paleolitycz-
nych towcéw-zbieraczy i neolitycznych rolnikéw pocho-
dzacych z Bliskiego Wschodu na obraz mapy genetycznej
wspolczesnych populacji europejskich byt dyskutowany
wielokrotnie.

Poszukiwanie zwigzkéw miedzy udziatem czynnikéw
genetycznych i ogélna zmiennoscia fenotypowa stato
sie mozliwe dzieki zastosowaniu najnowszych, wyso-
koprzepustowych metod molekularnych takich jak:
mikromacierze DNA (chip DNA, ang. chip DNA), sekwen-
cjonowanie catego genomu (GWAS, ang. genome-wide asso-
ciation studies), czy sekwencjonowanie nastepnej generacji
(NGS, ang. next-generation sequencing) (Hui i wsp., 2013;
Drmanac i wsp., 2010). Mimo ze wiele kwestii pozostaje
nie do konca wyjasnionych, juz dzisiaj mozna udzieli¢
odpowiedzi na coraz wiecej pytan dotyczacych pocho-
dzenia europejskiej populacji.
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Genetyka populacyjna stanowi potencjalnie uzy-
teczne narzedzie w badaniu ostatnich ludzkich migracji
(Chaubey, 2010). Ponadto wyniki badania rozpowszech-
nienia SNP mogg by¢ wykorzystane do wnioskowania
na temat pochodzenia konkretnych oséb i catych popu-
lacji (Bamshad, 2003; Calafell, 2003). Najbardziej intere-
sujacych i przydatnych informacji dostarczaja analizy
dwdch markeréw uniparentalnych naszego genomu:
chromosomu Y i mitochondrialnego DNA (mtDNA, ang.
mitochondrial DNA).

Ludzkie chromosomy X 1Y wyewoluowaty z pary auto-
soméw w ciggu ostatnich 200-300 mln lat. W minionych
stuleciach oraz wspotczesnie, zaréwno w Europie, jak
ina $wiecie, w spoteczenstwach patriarchalnych ojcowski
rodowdd stanowi istotny czynnik genezy i rozwoju grup
rodowych, plemiennych oraz etnicznych. Od ubie-
glego stulecia, kiedy to badania Jacobsa nad zespotem
Klinefeltera (47, XXY) oraz Forda nad zespotem Turnera
(45, X0) wykazaty, ze chromosom Y odgrywa kluczowa
role w determinowaniu pici, przyciaga on szczegélna
uwage genetykéw i biologéw ewolucyjnych (Ford i wsp.,
1959; Jacobs i Strong, 1959).

Wyniki najnowszych badan potwierdzaja, ze ludzki
chromosom Y istotnie rézni sie od swojego zenskiego
odpowiednika (rycina 1). Szacuje sie, ze chromosom Y
zbudowany jest z ok. 60 milionéw nukleotydéw i cechuje
go mniejsza liczba genéw (ok. 80) zaréwno w poréw-
naniu z chromosomem X (ok. 1100 genéw), jak i z pozo-
statymi chromosomami (Ross i wsp., 2005; Skaletsky
iwsp., 2003).

Yp Yq
8Mb 1Mb  14,5Mb 40Mb

Centromer |
MSY

|SRY

region nieulegajgcy rekombinacji
non-recombining region

euchromatyna / euchromatin
heterochromatyna / heterochromatin
region pseudoautosomalny / pseudoautosomal region

Ryc. 1. Struktura chromosomu Y, MSY - specyficzny rejon na chromosomie Y
zwigzany z plcig meska, SRY —lokalizacja genu, na ramieniu krétkim (Yp)
chromosomu Y, determinujacego pte¢ meska

Fig. 1. The structure of the Y chromosome, MSY — male specific region of
the Y chromosome, SRY - sex-determining region on the short arm (Yp)
of chromosome Y

Do chwili obecnej dowiedziono, ze z blisko 80 gendw
lezacych na chromosomie Y, tylko niecate 20, a wiec
ok. 25% ma swoje odpowiedniki na chromosomie X. Ross
i wsp. (2005) i Skaletsky i wsp. (2003) zwrdcili uwage,
ze r6znica wielkosci miedzy chromosomami X (155 Mpz)
iY (45 Mpz) jest znaczna, przy czym wielko$é chromo-
somu Y to niecate 30% wielkosci X, zag dtugos¢ euchro-
matyny chromosomu Y to zaledwie 15% dtugosci euchro-
matyny X, stosunek wynosi 23 Mpz do 152 Mpz (Ross
i wsp., 2005; Skaletsky i wsp., 2003).
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Poczatkowo ludzki chromosom Y (rycina 1) wydawat
sie by¢ najmniej polimorficznym chromosomem (Roewer
iwsp., 1996), jednak w ostatnich latach liczba markeréw
wykorzystywanych zaréwno w badaniach populacyjnych,
jak i filogenetycznych sprzezonych z chromosomem Y
zwieksza sie (Novokmet i wsp., 2011; Primorac i wsp., 2011).
Wsr6d markeréw o binarnym polimorfizmie’, charakte-
ryzujacych sie bardzo niska czestodcig mutacji, wymienia
sie insercje specyficznego regionu Alu® na chromosomie Y
(YAP, ang. Y-chromosome Alu polymorphism) (Callinan i wsp.,
2003) oraz liczne SNP (Jobling, 2001). Rozpowszechnienie
SNP szacowane jest na poziomie 2,5 x 10%/nukleotyd/
pokolenie (Nachman i Crowell, 2000). Z tego wzgledu
markery binarne postrzegane sa jako rzadkie zdarzenia
w ewolucji cztowieka, a ich analiza stanowi doskonate
narzedzie do konstruowania drzew filogenetycznych
(Jobling, 2001). Wykorzystywane sa one takze w bada-
niach migracji populacji ludzkich oraz badaniach nad kolo-
nizacja nowych obszaréw (Perici¢ i wsp., 2005; Rootsi i wsp.,
2004). Haplotypy zdefiniowane przez markery Y-SNP
wykazuja wysoki stopien specyficznosci populacyjnej
(Jobling, 2001). W miejscach o znacznie wyzszej podat-
nosci na mutacje zidentyfikowano markery o zmiennej
liczbie tandemowych powtérzen (VNTR, ang. variable
number tandem repeat) oraz ok. 200 réznych krétkich
powtérzen tandemowych (STR, ang. short tandem repeat),
ktoére zidentyfikowano za pomoca techniki AmpFLP
(polimorfizm dtugosci amplikowanego fragmentu, ang.
amplified fragment length polymorphism). Przyktadowymi
markerami sg specyficzne regiony na chromosomie Y
zwiazane z ptcig meska (MSY1, MSY?2, ang. male specific
region of the Y chromosome) (Gusmao i wsp., 2006; Kayser
iwsp., 2004). W zaleznosci od czasu, w ktérym doszto
do wydarzen w historii analizowanych populacji, poszu-
kuje sie odmiennych polimorficznych uktadéw sprzezo-
nych z chromosomem Y. Analiza wolno ewoluujacych
markeréw Y-SNP pozwala na wglad w prehistoryczne
wedréwki ludéw i fale kolonizacji, takze w Europie (Perici¢
iwsp., 2005; Rootsi i wsp., 2004). Z drugiej strony markery
Y-STR, ktére charakteryzuja sie wyzsza czestoscia mutadii,
okazuja sie przydatne w badaniach genetycznych stosun-
kowo niedawnych wydarzen (Kayser i wsp., 2005; Roewer
i wsp., 1996). Brak rekombinacji podczas mejozy powo-
duje, ze zZrédtem zmiennoséci w obrebie regionu nieule-
gajacego rekombinacji (NRY, ang. non-recombining region)
sa mutacje (Jobling, 2001).

Mutacje pojedynczych nukleotydéw genéw holan-
drycznych® przekazywane sq meskim potomkom przez
zatozyciela rodu.

7 Markery o binarnym (podwdéjnym) polimorfizmie to okreslonej dtu-
gosci fragmenty DNA otrzymywane w formie prazkéw na zelach, bedace
efektem koncowym trawienia restrykcyjnego i/lub amplifikacji badz hy-
brydyzacji.

8 Krétkie fragmenty DNA podatne na dziatanie endonukleazy restryk-
cyjnej (Alu) wystepujace w duzych ilosciach w genomach naczelnych, cze-
sto wystepuja w obszarach niekodujacych (intronach).

9 Geny holandryczne u pici determinowanej obecnoscia chromosomu Y
sa to geny przekazywane wytacznie w linii meskiej.
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Ryc. 2. Zréznicowanie rozpowszechnienia haplogrup (Hg) Y-DNA w Europie
Hg R1al - haplogrupa wschodnioeuropejska, stowianska; Hg R1b1 — haplogrupa zachodnioeuropejska, celtycko-germanska; Hg I1 — haplogrupa nordycko-germanska;
Hg I2a - haplogrupa batkansko-stowianska; Hg I2b — haplogrupa batkansko-niemiecka; Hg E — haplogrupa pétnocno-wschodnioafrykanska i grecka; Hg J1,
Hg J2 - haplogrupy semicka, bliskowschodnia; G — haplogrupa kaukaska; Hg N — haplogrupa ugro-finska.
Wedtug http://www.eupedia.com/europe/european_y-dna_haplogroups.shtml

Fig. 2. Diversity of haplogroups (Hg) Y-DNA in Europe
HgR1al - Eastern European, Slavic haplogroup; Hg R1b1 — Western European, Celtic-Germanic haplogroup; Hg I1 — Nordic-Germanic haplogroup; Hg I2a - Balkan-
-Slavic haplogroup; Hg I2b — Balkan-Germanic haplogroup; Hg E — North-Eastern African and Greek haplogroup; Hg J1, Hg J2 - Semitic, Middle Eastern haplogroups;
G - caucasian haplogroup; Hg N — Ugro-Finnish haplogroup. According to http://www.eupedia.com/europe/european_y-dna_haplogroups.shtml

Badajac zatem zestaw okreslonych markeréw binar-
nych, uzyskuje sie grupy identycznych haplotypéw
o wspdlnym pochodzeniu okreglane mianem haplogrup
paternalnych (Jobling i wsp., 1997). Wyniki analizy 22
markeréw binarnych w obrebie chromosomu Y wykazaty,
ze ponad 95% chromosomoéw Y w Europie mozna przypo-
rzadkowac 10 rodowodom o zréznicowanym rozktadzie

czestosci w réznych populacjach (Semino i wsp., 2000).
Wedtug wynikéw badan, ktére zaprezentowata Wiik,
prawie wszyscy Europejczycy naleza do I1 haplogrup Y,
w kolejnosci alfabetycznej: E3a, E3b, G, I1a, I1b1, 11b2,
J2,N2, N3, R1a, R1b (Wiik, 2008). Rozpowszechnienie
haplogrup ludzkiego chromosomu Y (rycina 2) zdeter-
minowane jest w gtéwnej mierze przez granice ladowe.
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Utatwieniem przy badaniu haplogrup paternalnych
nad maternalnymi jest fakt, ze mezczyzni sa mniej
mobilni od kobiet (Wilder i wsp., 2004). W wiekszogci
spoleczenstw rolniczych mezczyzni dziedzicza wtasnosé
rodzicow i pozostaja w tej samej lokalizacji z pokolenia
na pokolenie. Wéréd populacji $wiatowych najwyzszy
poziom réznorodnosci haplogrupy Y jest charaktery-
styczny dla populacji Azji Zachodniej i Srodkowej (odpo-
wiednio 0,824 10,769) oraz Kaukazu (0,790), a najnizszy
dla Europy (0,633) (Nasidze i wsp., 2004).

W Europie haplogrupami charakteryzujacymi sie
najwieksza czestoscig wystepowania sa Hg Rla oraz
Hg R1b (rycina 2), przy czym zwraca uwage fakt wyste-
powania przeciwnego gradientu rozpowszechnienia
obu haplogrup. Najnowsze badania Myres i wsp. (2011)
i Underhill i wsp. (2010) sugeruja, Ze pojawienie sie Hg R1a
iHg R1b przypada na okres po ostatnim zlodowaceniu,
ok. 15 tys. lat temu. Wedtug ostatnich doniesiert mozliwe
jest, ze haplogrupa Hg R zaczeta rozprzestrzeniac sie
z Azji do Europy Zachodniej wkrétce po rozpoczeciu
cofania sie lodowcéw, ale przed przybyciem rolnictwa
na tereny Europy Potudniowo-Wschodniej. Sugeruje to,
ze ok. 15-10 tys. lat temu Europa byta zamieszkana przez
populacje wywodzace sie z epoki mezolitu'® (Hg I) oraz
z Azji Zachodniej (Hg R1). Nastepnie, rolnicy z Zyznego
Pétksiezyca zapoznali lokalne populacje z rolnictwem
(Myres i wsp. 2011; Underhill i wsp., 2010).

Rozpowszechnienie Hg R1b osigga szczegdlnie
wysokie czestotliwosci w Europie Zachodniej, zag wyzsza
czestotliwo$¢ Hg R1a jest charakterystyczna dla populacji
moéwigcych jezykami stowianiskimi. Wysokie czestotli-
wosci Hg R1a wystepuja w: Polsce (57,5%), na Ukrainie
(40-65%), europejskiej czesci Rosji (45-65%), Biatorusi
(51%), Stowacji (42%), Czechach (34%) i w Chorwacji (24%).
Czesto$¢ haplogrupy R1a w innych krajach europejskich
waha sie od ok. 30% w Estonii przez 45% na Litwie
do srednio 40% na Wegrzech, a w Norwegii, na Islandii
oraz w Niemczech Wschodnich oscyluje miedzy 20
a 30% (http://www.eupedia.com/europe/european_y-
dna_haplogroups.shtml).

Najwyzsze rozpowszechnienie haplogrupy Hg R1b
wystepuje w péinocno-zachodniej Irlandii (98%) i na ogra-
niczonych obszarach Anglii, Hiszpanii i Portugalii
(90%), we Francji, Hiszpaniiiw Szkocji waha sie od 60%
do ok. 71%. Rozpowszechnienie haplogrupy Hg R1b
ponizej 10% odnotowano w Serbii, Polsce, Macedonii
i Kosowie (odpowiednio 4,4%; 2,4-9,5%; 5,1% i 7,9%)
(Myres i wsp., 2011). Wsréd innych grup etnicznych
i haplogrup na terenie Europy grupe N zaobserwowano
u wysokiego odsetka populacji Finéw (58%), Litwinéw
(42%) i Lotyszow (38%), grupe J1 u Grekéw, Wiochow,
Francuzoéw, Portugalczykéw i Hiszpanéw (ponizej 5%).
Z kolei grupe I1 zidentifikowano w Europie Péinocnej

10 Epokamezolitu obejmuje srodkowy okres epokikamienia od ok. 10 tys.
lat p.n.e. do ok.4000-35001lat p.n.e. Od ok. 5400 roku p.n.e. gospodarczo-
-spoteczna struktura mezolitu wspélegzystowala z neolityczna.

16

(rycina 2) (http://www.eupedia.com/europe/european_y-
dna_haplogroups.shtml).

Panistwa lezace w Europie Potudniowo-Wschodniej,
a wéréd nich Serbia potozona na skrzyzowaniu szlakéw
migracyjnych od czaséw paleolitu, moga stanowic przy-
czynek do wyjasnienia wptywu, jaki mieli paleolityczni
kolonizatorzy rolni z Bliskiego Wschodu na populacje
zamieszkujace Serbie oraz okoliczne tereny.

Wyniki badan Regueiro i wsp. wskazuja, ze ok. 58%
serbskich chromosoméw Y w odniesieniu do haplogrupy
Hg Rla nalezy do rodéw wywodzacych sie z neolitu
(Regueiro iwsp., 2012). Z drugiej strony, udziat haplogrupy
Hg R1b chromosomu Y w liniach z epoki neolitu wywo-
dzacych sie z Bliskiego Wschodu stanowi 39%. Autorzy
zaproponowali, ze Azja Potudniowa jest najbardziej praw-
dopodobnym regionem pochodzenia haplogrupy Rla
(Regueiro i wsp., 2012). Inne rodowody, w szczegdlnosci
Hg E1b i Hg J, wykazuja takze wptywy ekspansji, ktéra
miata miejsce w neolicie na dzisiejszy obraz genetyczny
Europy.

Rosnaca liczba markeréw genetycznych oferuje nowe
mozliwosci dla bardziej szczegdtowej analizy réznorod-
nosci genetycznej populacji oraz wyjasnienia intrygu-
jacych zjawisk zwigzanych z historig demograficzna,
jednak nalezy zauwazy¢, ze wada wielu z tych badan jest
to, ze sa one oparte na waskiej grupie wybranych mar-
keréw genetycznych i analizuja rézne SNP, co powoduje,
ze poréwnanie réznych populacji staje sie niemozliwe.
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