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HENRYK W. WITAS

Antropologia molekularna
(Molecular anthropology)

The discovery of the basis of genetic variation has opened in-
roads to understanding our history as a species. It has revea-
led the remarkable genetic similarity we share with other in-
dividuals as well as with our closest primate relatives. To
understand what makes us unique, both as individuals and as
a species, we need to consider the genomte as a mosaic of dis-
crete segments, each with its own unique history and related-
ness to different contemporary and ancestral individuals.

S. Pédbo

...results illustrate the usefitlness of retrieving direct genetic
information from ancient remains for understanding recent
human evolution.

J. Krause, R. Green, S. Paébo

There is always something that can be done, but what is actu-
ally done should be based on whether it will provide any
useful information and whether the sample is actually preser-
ved well enough to do anything reliable with it.

T. Gilbert

1. WSTEP

Poznawanie cech organizméw na podstawie ich pozostatosci jest od niedaw-
na przedmiotem biologii molekularnej. Powodzenie badar majacych na celu
odtworzenie obrazu zycia z przeszlosci, w wielu jego przejawach, zalezy
przede wszystkim od wyniku Zmudnych prac wykopaliskowych i stanu,
w jakim przetrwalo wydobyte znalezisko — stopnia zaawansowania jego
strukturalnej i chemicznej degradacji.

Poczatkowe proby analizowania kopalnego DNA (ang. ancient DNA —
aDNA) obarczone byty bledami wynikajacymi z nieznajomosci tafonomii,
szczegolow procesu degradacji chemicznej DNA i nieznajomosci czynni-
kow do niej wiodacych, wzbudzajac nieufnosé do publikowanych wynikow
badan. Gtéwne przeszkody metodyczne, pietrzace sie przed pionierami ba-
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dan kopalnego DNA, wydaja sie dzi$ pokonane, a jedynym problemem,
ktory dotychczas pozostal nierozwiazany, jest zbyt daleko posunieta degra-
dacja struktury materialu do badanego polegajaca na jego skracaniu. Anali-
za aDNA budzi coraz mniej zastrzezen za sprawa ulepszanych sposobow
potwierdzania autentycznosci izolowanych czasteczek. Niemniej sukces
zalezy gléwnie od warunkéw srodowiska, przede wszystkim niskiej tempe-
ratury, ograniczonej wilgotnosci i beztlenowego otoczenia (np. wieczna
zmarzlina), ktére znacznie zwigkszaja szanse zachowania struktury che-
micznej i fizycznej szczatkow, sprawiajac, ze czas, jaki uptynat post mortem,
znacznie sie wydtuza.

Wspoblczesnie stosowana metodyka analizy aDNA pozwala na sekwen-
cjonowanie nie tylko fragmentéw czasteczki mitochondrialnego (mtDNA)
lub jadrowego DNA (nuDNA), ale kompletnych czasteczek (genomow) or-
ganizmow zyjacych przed dziesigtkami tysiecy lat. Mozliwe stalo sie nie
tylko identyfikowanie cech osobniczych, ale takze rozpoznawanie w poje-
dynczej probie wielu rodzajow czasteczek DNA, ktére w przeszlosci nale-
zaly do przedstawicieli r6znych gatunkéw, co ozywia tym samym flore
i faune przeszlych ekosystemoéw. Coraz wieksza aktywnosé¢ w obszarze
nowo powstalej dziedziny, antropologii molekularnej, staje sie Zrédtem in-
formacji nieosiggalnej metodami klasycznymi; wszak mozliwa jest nie tylko
identyfikacja fenotypu zawartego w kolejnosci zasad azotowych DNA
i stopnia jego ekspresji, ale takze ustalenie pokrewienistwa, przynaleznosci
osobnika do okreslonej populacji i geograficznego obszaru pochodzenia
oraz ustalenie szlakow migracji na podstawie analizy haplotypu mtDNA
(Witas 2007).

2.DNA

Niespelna szes¢ dekad temu stalo sie jasne, ze strukture przestrzenng DNA
tworza dwie nici, z ktérych kazda jest heteropolimerem, utworzonym
z czterech rodzajow nukleotydéw. Kazdy nukleotyd zbudowany jest z resz-
ty kwasu fosforowego, monocukru rybozy i zasady azotowej — puryno-
wej (adenina — A, guanina — G)lub pirymidynowej (cytozyna — C, ty-
mina — T). Zasady azotowe wiaza ze soba obydwie nici, wytwarzajac
wiazania wodorowe zgodnie z zasada komplementarnosci: A z T (podwéj-
ne wiazanie) i G z C (potréjne wigzanie). Informacja o cechach organizmu
(fenotypie), ich ekspresji i mozliwych zmianach w trakcie Zycia osobnika
jest przechowywana jako swoista dla niego i charakterystyczna dla gatunku
sekwencja nukleotydéw DNA (genotyp).
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3. DEGRADACIJA DNA POST MORTEM 1 1ZOLOWANIE ENDOGENNYCH
CZASTECZEK

Kluczowe dla procesu odczytywania informacji zawartej w kopalnym DNA
bylo poznanie szczegoétéw procesu jego chemicznej degradacji.

Najmniej pozadanym efektem zmian DNA post mortem jest jego skracanie
w wyniku hydrolizy (tzw. podwaéjnych pekniec), poniewaz zbyt krotkie frag-
menty nie moga by¢ analizowane. Przeszkoda jest takze zbyt mata liczba wy-
starczajaco dlugich fragmentéw (typowa dla materiatu archeologicznego),
aby odczytac¢ sekwencje endogennej czasteczki. Jednak dzieki zastosowaniu
metody fanicuchowej reakcji polimerazy DNA (PCR) nieliczne w materiale ar-
cheologicznym fragmenty sa wielokrotnie kopiowane i po zakoriczeniu reak-
qji ich liczba jest wystarczajaca do rozpoczecia analizy sekwengji.

Dwa rodzaje uszkodzern DNA moga wptywac na wynik analizy. Do pierw-
szej grupy zaliczajq sie te powstajace tuz po $mierci komorki, kiedy z lizoso-
moéw uwalniane sg enzymy hydrolityczne i zanika aktywnosc¢ ukladu, ktory
w warunkach in vivo naprawia uszkodzone czasteczki. Do drugiej natomiast
— te powstajace na dlugo po $mierci organizmu, pod wplywem szeregu
czynnikéw fizyko-chemicznych, w tym podwyzszonej temperatury, obecno-
sci HyO i O, wiekszej kwasowosci otoczenia, nadmiernego promieniowania
iinnych. Pierwsza grupe uszkodzen stanowig zmiany struktury zasad azoto-
wych (A, C, T, G), ktére moga w efekcie zmieni¢ autentyczna, pierwotna in-
formacje zawarta w DNA. Deaminacja hydrolityczna zasad azotowych,
tj. odlaczenie grupy aminowej w miejscu rozpoznawanym przez enzym poli-
meryzujacy (ang. miscoding lesions), jest gtéwna modyfikacja aDNA. Efektem
tego typu zmiany jest wprowadzenie bledu do syntezowanej de novo komple-
mentarnej nici podczas namnazania (PCR) matrycy kopalnego DNA. Po de-
aminacji adeniny powstaje hipoksantyna, ktéra rozpoznawana jest przez poli-
meraze jako guanina (A—-G/T—C, typ 1, ~15% zdarzen), natomiast cytozyna
zmienia sie w uracyl, ktéry jest rozpoznawany jako tymina (C—T/G—A, typ
2,~80%). W pierwszym przypadku do nowo powstajacej kopii zamiast tymi-
ny jest wigczana cytozyna (T—C), natomiast w drugim zamiast guaniny —
adenina (G—A). Reszty cytozyny zlokalizowane w obrebie jednoniciowych
(rozplecionych) koficow zdegradowanej czasteczki sa bardziej wrazliwe na
zmiane (~70% ulega deaminacji), niz te znajdujace si¢ w obrebie chroniacej,
dwuniciowej struktury (~1%). Powstajacy uracyl jest usuwany enzymatycz-
nie z kopalnego DNA glikozylazg uracylu, ktéra odlacza go od szkieletu fos-
forowo-cukrowego. Wytworzone w ten sposob puste miejsca (apirymidyno-
we) wstrzymuja kopiowanie zmienionego fragmentu i eliminuja je z puli
czasteczek analizowanych.

Efektem drugiego typu modyfikacji DNA post mortem jest zbyt mala liczba
fragmentéw, ktére moga by¢ kopiowane, albo z powodu rzeczywistej, gra-
nicznej fragmentacji czasteczki, albo braku dostepu do nich w efekcie wytwo-
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rzenia wigzan krzyzowych, wewnatrz- i miedzyczasteczkowych (DNA-DNA,
DNA-biatko). W drugim przypadku enzymatyczne kopiowanie staje si¢ moz-
liwe w obecnosci bromku N-fenyloacylotiazolowego, poniewaz wigzania
krzyzowe sa nietrwale i odwracalne. Czesto zdarza sie, ze przyczyna niskiej
wydajnosci kopiowania sa znajdujace si¢ w preparacie inhibitory enzymu
polimeryzujacego.

Wprowadzenie sekwencjonowania o wysokiej przepustowosci (ang.
high-throughput sequencing) pod koniec 2005 roku, metody ciagle aktualizo-
wanej i weryfikowanej, nieporéwnanie przyspieszylo odczytywanie catych
genomow, w tym takze identyfikowanych na podstawie kopalnego DNA. Jej
niespotykana precyzja wynika z sekwencjonowania wczesniej znakowanych
nici i wielokrotnego komputerowego skladania genomu, poczatkowo frag-
mentéw, a w koficowym efekcie jego calosci. Sekwencjonowanie pojedyn-
czych nici pozwala wyeliminowa¢ zasady niekomplementarne, blednie wia-
czane przez enzym polimeryzujacy lub zmienione chemicznie, a zawrotna
szybkos¢ ustalania sekwencji wynika z jednoczesnej analizy setek tysiecy,
a nawet milionéw fragmentéw DNA.

Wspolczesne metody sekwencjonowania sprzyjaja analizie kopalnego
DNA z jeszcze jednego, waznego powodu — ilosci uzywanego materiatu.
Analiza pierwszego neandertalskiego DNA wymagala rozkruszenia 3,5 g ko-
Sci, co wiecej — izolowano tylko mtDNA (dlugos¢ nieco ponad 16 tys. par
zasad), ktory wystepuje w zywej komorce w liczbie kopii kilkaset razy wiek-
szej niz genom jadrowy (jedna czasteczka, di. ok. 3 mld par zasad). Dla po-
roéwnania, tylko 30-40 mg kosci wystarczylto do zsekwencjonowania neander-
talskiego genomu jadrowego, cho¢ w takim przypadku tylko niewielka czes¢
czgsteczek stanowi endogenny DNA, zwykle od 1% do 5%. Wyjatkowym
pod tym wzgledem jest znalezisko z jaskini Denisowa, w gérach Altaju (Reich
iin. 2010) (~40 tys. lat). Pomimo ze pochodzi ono z regionu umiarkowanego,
a nie z wiecznej zmarzliny zwalniajacej proces degradacji i chroniacej przed
zanieczyszczeniem, az 70% fragmentéw wyizolowanych z 40 mg paliczka to
endogenny DNA. Wéréd fragmentéow wyizolowanych z kosci neandertal-
skiej bylo go tylko nieco ponad 6%. Pojecie o tym, jak daleko posunieta moze
by¢ fragmentacja czasteczki, daje srednia dlugos¢ fragmentu wspomnianego
aDNA, tj. 50-70 par zasad.

4. GENOMIKA KOPALNEGO DNA

Publikacja w 1972 roku pierwszorzedowej struktury genu kodujacego biatko
plaszcza bakteriofaga MS2 (Min Jou i in. 1972) zainicjowala poznawanie se-
kwengji kolejnych genéw, a w 1995 roku pierwszego genomu — bakterii
H. influenzae (Fleischmann i in. 1995). Minelo niespelna szes¢ lat i Swiat po-
znal przyblizona strukture pierwszorzedowa genomu Homo sapiens (Lander
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iin. 2001; Venter i in. 2001), a nastepne sze$¢ przynioslo jej weryfikacje (Oet-
ting 2007). Wkrotce opublikowano dwa pierwsze indywidualne genomy:
Craiga Ventera (Levy i in. 2007) i Jamesa Watsona (Wheeler i in. 2008),
a wkrotce potem genomy reprezentujace mieszkanicow trzech réznych czesci
Swiata — afrykanski (Yoruba) (Bentley iin. 2008), 2 europejskie (Pushkarev
iin. 2009), chinski (Han) (Wang i in. 2008) i 2 koreanskie (Kim i in. 2009). Nie-
co wczesniej przedstawiono sekwencje 1 mIn par zasad jadrowego genomu
neandertalczyka (Noonan i in. 2006), a juz cztery lata p6Zniej wstepna wersje
calosci (Green i in. 2010). Jednak pierwszy zsekwencjonowany genom
z przeszlosci nalezal do Inuita, cztowieka zyjacego na Grenlandii 4 tys. lat
temu (Rasmussen i in. 2010). Jego DNA wyizolowano z jedynej po nim pozo-
stalosci — wloséw, a sekwencja dostarczyla m.in. informacji na temat jego
cech fenotypowych (wyglad) i ujawnila pochodzenie. Poréwnanie liczby
zmian pojedynczego nukleotydu (ang. single nucleotide polymorphism, SNP)
z genomami ludzi zyjacych wspoélczesnie wykazalo najwieksze podobien-
stwo do korearskiego, sugerujac, ze 5,5 tys. lat temu jego przodkowie przywe-
drowali do Nowego Swiata z Syberii.

Opis struktury pierwszorzedowej kopalnego DNA z muzealnego ekspo-
natu wymartego gatunku (Equus quagga quagga) uwazany jest za pierwsza
probe jego analizy w ogole (Higuchi i in. 1984). W 1997 roku opublikowano
sekwencje fragmentu HVR1 mtDNA przedstawiciela rodzaju Homo, nean-
dertalczyka (Krings i in. 1997). Pomimo sukcesu, ktéry stal sie udzialem auto-
réw pracy, uwazali oni, Ze rozszyfrowanie genomu wymarlego gatunku jest
mato prawdopodobne. Dzisiaj znana jest nie tylko sekwencja genomu mito-
chondrialnego kilkunastu neandertalczykéw, ale takze genom jadrowy
gatunku. Trudno aktualnie orzec, czy poznanie genomu H. neanderthalensis
wyjaséni udzial H. sapiens w eliminowaniu najblizej spokrewnionego z nami
gatunku, ale z pewnoscia odpowie na szereg nurtujacych pytan o réznice
i podobienistwa. O ile wyniki analizy genomu mitochondrialnego, dziedzi-
czonego nieco inaczej niz jadrowy, nie potwierdzaja krzyzowania si¢ gatun-
kow, o tyle poréwnanie sekwencji genomow jadrowych sugeruje przeptyw
od 1% do 4% genéw neandertalskich do genomu wspoélczesnego czlowieka.
Co wiecej, okazalo sig, ze mial on miejsce juz po opuszczeniu przez H. sapiens
Afryki, 50-60 tys. lat temu, poniewaz wspoélne geny znajdowane sa u wspol-
czesnych ludzi zyjacych w Eurazji, a nie wystepuja u mieszkaricow Afryki
(Green i in. 2010).

Druga metoda, ktéra zrewolucjonizowata izolowanie i analize czasteczek,
jest przechwytywanie znakowanego, endogennego DNA (ang. DNA capture
approach). Stosuje sie ja wespot z sekwencjonowaniem o duzej przepustowo-
§ci, jak to mialo miejsce w przypadku paliczka znalezionego w jaskini Deni-
sowa. Juz wynik analizy mtDNA wykazat jego odmiennosé od genoméw mi-
tochondrialnych H. sapiens i H. neanderthalensis (Krause i in. 2010), sugerujac
istnienie nieznanego dotychczas przedstawiciela rodzaju Homo. Przodkowie
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badanego osobnika oddzielili sie od linii rozwojowej wiodacej do H. neander-
thalensis i H. sapiens ponad 1 mln lat temu, tj. dwa-trzy razy wczesniej, niz ro-
zeszly sie linie tych ostatnich, 370-440 tys. lat temu (Noonan i in. 2006). Nieco
inny scenariusz przedstawia analiza i poréwnanie genoméw jadrowych. Nie
stwierdzono przeplywu genéw pomiedzy przodkami ludzi z jaskini Deniso-
wa a Homo sapiens, wiadomo natomiast, ze neandertalskie geny sa obecne
u wspélczesnych ludzi. Ponadto wynik analizy, ktéra potwierdza niewielka
tylko zmiennoé¢ neandertalskich genomoéw, sugeruje, ze w historii gatunku
byl co najmniej jeden epizod gwaltownego zmniejszenia liczebnosci popula-
i (ang. bottleneck), niezaleznie od populacyjnej historii ludzi zamieszku-
jacych jaskinie¢ Denisowa. Co ciekawe, ci ostatni majg swoj udzial (4-6%)
w puli genowej wspolczesnych mieszkaricow Melanezji, w przeciwienstwie
do neandertalczykow.

Przyklady korzysci ptynacych z analizy sekwencjonowania archaicznych
genomow mozna juz dzisiaj mnozy¢, a bogactwo uzyskiwanej dzieki temu
informacji trudno przecenic.

5. REKONSTRUKCJA CECH OSOBNICZYCH 1 GATUNKOWYCH

Sekwencja nukleotydéw w DNA, ktéra reprezentuje nieistniejace juz popu-
lacje, dostarcza réznorodnych danych, poczawszy od cech fenotypowych
osobnikéw, np. koloru skéry i sposobu owlosienia, predyspozycji do cho-
rob uwarunkowanych genetycznie, profilu immunologicznego, poprzez ce-
chy gatunku, jak zdolnos¢ do postugiwania sie mowga lub zachowanie, np.
spos6b doboru partneréw, az po ustalenie relacji filogenetycznych. Moz-
liwa jest takze identyfikacja trwajacego doboru kierunkowego, wraz z praw-
dopodobnymi czynnikami nim powodujacymi, na podstawie danych o cze-
stosci wystepowania w ré6znym czasie pewnego allelu lub alleli, odpowie-
dzialnych za ekspresje produktu bialkowego, bez wzgledu na to, czy
sekwencja zlokalizowana jest w czesci kodujacej, czy niekodujacej genu.
Przykladem niech bedzie tolerancja laktozy. Zmiana tylko jednego nukle-
otydu (C—T), polozonego telomerycznie 13910 nukleotydéw przed genem
laktazy (LCT) w 13 intronie genu MCM6, decyduje o aktywnosci enzymu
trawiacego laktoze przez cale zycie czlowieka, a nie tylko w okresie karmie-
nia piersia (Enattah i in. 2002). Fakt, ze allelu C nie znaleziono w DNA neoli-
tycznych mieszkanicow Europy Srodkowej, a wystepowal w DNA ludzi
z epoki zelaza, swiadczy niezbicie o selekcji wariantu warunkujacego picie
mleka, ktéra rozpoczela sie¢ zapewne wraz ze zmiang diety w neolicie (Bur-
ger iin. 2007).

Sekwencjonowanie neandertalskiego genu MCIR potwierdzilo istnienie
rudowlosych wéréd neandertalczykow, cho¢ ujawnito, ze to inny allel, nie-
wystepujacy u H. sapiens, koduje nieaktywny receptor blony komoérkowej —
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MSH, decydujac o kolorze wloséw (Lalueza-Fox i in. 2007). Natomiast inny
neandertalski gen, FOXP2, jeden z 500 zwiazanych z werbalizacja, jest iden-
tyczny z tym, ktéry wystepuje u H. sapiens (Krause i in. 2007).

Bardzo dobrze zachowane czasteczki aDNA wydobyte z dolnej warstwy
lodowca o grubosci ponad 3 km reprezentuja gatunki flory i fauny zyjace na
Grenlandii 450-800 tys. lat temu, dajac asumpt do rekonstruowania paleosro-
dowiska, skadinad zupelnie innego niz wspoélczesne (Willerslev i in. 2007).

6. ZMIANA CZESTOSCI ALLELI W POPULACJACH

Jednym z gtéwnych mechanizméw napedzajacych proces ewoludji jest zmia-
na czestosci alleli w kolejnych pokoleniach, a jednym z decydujacych o tym
czynnikow jest srodowisko. Jesli przyjaé, ze zmiany profilu genetycznego
charakterystyczne dla gatunku sa kumulowane w czasie, skadinad trudnym
do okreslenia, bo uzaleznionym od wielu zmiennych, to z pewnoscig wy-
przedzaja one pojawienie sie fenotypu. Tym samym czesto dane genetyczne
iantropologiczne, pozornie rozbiezne, acza sie w logiczna calos¢. Zdarza sie,
ze jeden z alleli zaczyna dominowaé w puli genowej juz po niewielu pokole-
niach formowania fenotypu i decyduje o przetrwaniu populacji. Identyfika-
cja alleli predysponujacych do choréb i sledzenie zmian czestosci ich wyste-
powania w badanej populacji przeklada sie na zachorowalnos¢ jej cztonkow,
wplywajaca z kolei na los calych spotecznosci. Allele predysponujace do cho-
r6b autoimmunologicznych (CTLA-4, HLA DQB1, INS), np. cukrzycy typu 1,
wystepowaly w sredniowiecznej populacji z dorzecza Wisly z czestoscig tak
duza, jak dzisiaj wérod os6b chorych, sugerujac ich znaczenie przystosowaw-
cze dla historycznej populacji lub pojawienie sie z czasem czynnika lub czyn-
nikow srodowiska uwalniajacych fenotyp choroby (Witas i in. 2010). Allel del-
ta 32 CCR5 jest powszechny wspoélczesnie w poinocno-wschodniej Europie
(16%) i chroni przed infekcja HIV. W éredniowiecznej puli genowej wystepo-
wat tylko nieco rzadziej, co sugeruje, ze musial powsta¢ w wyniku mutacji,
ktéra miata miejsce znacznie wczesniej niz 700 lat temu, jak to sugerujg inni
autorzy, jako efekt dzialania czynnika selekcyjnego innego niz bakteria po-
wodujaca dzume (Zawicki, Witas 2008).

aDNA dostarcza informacji o szlakach migracji osobnikéw lub catych po-
pulacji, weryfikujac dane uzyskane na podstawie analizy czasteczek wspol-
czesnych. Ostatnie kilka lat przyniosto szereg spektakularnych wynikéw,
ukazujacych sklad neolitycznej puli genowej z poczatkowego okresu jej for-
mowania w Europie, ktore staly sie znaczacym glosem w dyskusji o pocho-
dzeniu wspolczesnych Europejczykéw. Sekwencja mtDNA z Europy Srod-
kowej (7 tys. lat) sugeruje, ze jestesmy potomkami neolitycznych rolnikéw,
poniewaz powszechna wtedy haplogrupa N1la (25%) wystepuje u wspolcze-
snych Europejczykéw niezwykle rzadko (0,02%). Stad sugestia, ze pule ge-
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nowa wspoélczesnych Europejczykéw formowal przeptyw genow (ang. demic
diffusion) (Haak i in. 2005). Natomiast neolityczny profil mtDNA z zachod-
nich rubiezy starego kontynentu (5,5 tys. lat) nie r6zni sie w skladzie od
wspoblczesnego (Sampietro i in. 2007), sugerujac raczej przeplyw technologii
(ang. cultural diffusion), a nie genéw. Niejednoznacznos¢ uzyskanych wyni-
koéw sugeruje heterogenna strukture i pochodzenie wspoélczesnych Europej-
czykoéw (Lacan i in. 2011), aczkolwiek ich potwierdzenie wymaga przebada-
nia znacznie wiekszej liczby czasteczek z przesztosci, niz to miato miejsce do

tej pory.

7. ZAKONCZENIE

Trudno przeceni¢ znaczenie informacji, ktéra dociera z przesztoéci w postaci
swoistego ulozenia nukleotydéw, malujac obraz dawnego czlowieka i jego
ozywionego otoczenia, nie wspominajac juz o identyfikowaniu nowych, nie-
znanych dotad form/ gatunkéw. Znalezienie tylko drobnego fragmentu szkie-
letu, jak wspomnianego wczesniej paliczka, przynosi tyle i taka informacje,
ze z pewnoscia nie mozna jej uzyskaé, ogladajac go i mierzac. Niemozliwe
jeszcze kilka lat temu sekwencjonowanie calych kopalnych genomoéw staje
sie rutynowe, a antropolodzy i archeolodzy zyskali nowego, warto$ciowego
sprzymierzefica w poszukiwaniu odpowiedzi na wiele istotnych pytan
o chronologie, szlaki migracji, udomowienie zwierzat, szereg aspektow,
w tym kulturowych i intelektualnych, zycia cztowieka oraz strukture jego
srodowiska. Ostatnie lata przyniosty pelng sekwencje kilkunastu mitochon-
drialnych genomoéw gatunkéw wymartych — nowozelandzkiego nielota moa,
niedZwiedzia jaskiniowego, mamuta wiochatego i neandertalczyka. Co wie-
cej, znane sa juz takze genomy jadrowe dwoch ostatnich gatunkéw. Zmien-
noé¢ znanych genoméw mtDNA neandertalczykow zyjacych na przestrzeni
ostatnich 100 tys. lat sugeruje, na podstawie obserwowanych réznic w se-
kwencji czasteczki pomiedzy poszczegélnymi osobnikami, liczebnosé popu-
lacji i zmiany jej profilu z uwzglednieniem okresu przed wyginieciem gatun-
ku (Orlando i in. 2006). Stosujac ta sama metode, wykazano, ze neandertalski
DNA byl przynajmniej trzykrotnie mniej zréznicowany niz wspolczesny
(Briggs i in. 2009).

Jeszcze niedawno dostep do informacji zawartej w chemicznej strukturze
DNA zdawat sie niemozliwy lub ograniczony z powodu jej wrazliwosci na
dzialanie czynnikéw zewnetrznych, a jednak, jak sugeruja uzyskiwane coraz
powszechniej dane, doskonalona metodyka umozliwia coraz bardziej precy-
zyjne Sledzenie losow H. sapiens w najistotniejszym okresie ewoluowania ga-
tunku.
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