Euraasia asustamine tanapaevase inimese poolt.
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Sissejuhatus

Tanapaevase inimese parinemist Aafrikast 100 - 200 000 a. tagasi toetavad nii arheoloogilised
kui geneetilised andmed '°. Vanimad fossiilsed leiud véljaspool Aafrikat on ~100 000 a. vanad,
kuid leiukoht paikneb Aafrika vahetus laheduses - Lahis-ldas **°°. Edasise inimese leviku kohta
varem kui 50 000 a. tagasi puuduvad kindlad tdendid. Selleks ajaks oldi aga juba jéutud
Austraaliasse ja Paapua Uus Guineasse ning ka Euroopa asustamiseni oli jaanud vaga vahe
aega (~45 000 a.) Mis toimus vahemikus 100 000 - 50 000 a. tagasi ja kus toimus euraasia
populatsioonide algne radiatsioon on suuresti ebaselge. Arheoloogilised andmed tanapaevase
inimese varajase leviku kohta Aasias on lUnklikud. Vanimad leiud on Ida-Aasias 30 000 ja
Léuna-Aasias (SriLanka) 34 000 a. vanused '°. Samas, et olla Austraalias 50 000 a. tagasi, pidid
moodsad inimesed labima nii India kui Kagu-Aasia varem.

Erinevalt klassikalistest geneetilistest markeritest, mille puhul on enamus varieeruvusest
populatsioonisisene, on tanapaevane mitokondriaalse DNA (mtDNA) mutatsioonimuster
kontinent-spetsiifiline °*°. Sellel on mitu p&hjust. Esiteks on mutatsioonide tekkekiirus mtDNA-s
suhteliselt suur ning mtDNA ei rekombineeru. Teiseks, paleoliitikumi rahvastikutinedus oli vaga
madal ning (seetdttu) geograafiline isolatsioon populatsioonide vahel suur, mis soosis
populatsioonidevaheliste erinevuste sivenemist.

MtDNA andmestik on tanaseks kasvanud vaga suureks (tle maailma on analuusitud tle 10 000
indiviidi mtDNA). Peamiselt kasutatakse mtDNA esimese hupervarieeruva piirkonna (HVR 1)
jarjestust ning kodeeriva ala mutatsioonide kaardistamist restriktsioonanaluusil. Sarnased
mtDNA liinid (haplottilibid) on koondatud haplogruppidesse "' ",

Joonisel 1 on kujutatud mtDNA haplogruppide uldine fulogeneetiline puu. S66ride suurus naitab
haplogrupi sagedust. Eri varvidega on esitatud jargmised piirkonnad: sinine - Aafrika, kollane -
Ida-, Kirde-, ja Kagu-Aasia, punane - India ja roheline - Euroopa. Kaiki valjaspool Aafrikat

Materjal ja metoodika

Selgitamaks tanapaevase inimese Euraasia asustamise vdimalikke viise, analuusisime 540 indialase,
536 taga-kaukaaslase, 69 hiinlase, 240 etiooplase ja 424 ida-eurooplase mtDNA-d. Selleks
sekvineerisime mMtDNA esimese hupervarieeruva piirkonna vahemikus 16024- 16383 bp. ning
klassifitseerisime iga proovi vastavalt mtDNA kodeeriva osa polumorfismide jaotusele
restriktsioonanalilisil (vastavalt haplogruppide klassifikatsioonile °'#%°*'#).

Fllogeneetiliseks anallilisiks kasutati mediaanvdrgustiku meetodit *, mis annab vdimaluse naidata
paljusid samavaarseid puid Uheaegselt.

Mediaanvorgustike analuuUsil saadi -vaartused ja nende abil arvutati koalestsentsiajad vastavalt 24
kalibratsioonile

To0s on kasutatud teiste poolt uuritud populatsioonide mtDNA analliusi tulemusi. Hiinlased *;

Mongoollased *; Jaapanlased *; Vietnamlased *; Kesk-Aasia **; Indialased *; Etiooplased **; Kagu-

Aasia ”; Islandlased °'; Norralased™; Inglased™; Soomlased™ *; Karjala™; Sakslased™ ’; Prantslased™;
1040, 4142, 43 44 45

Zveitslased™; Austrialased™; Itaallased**; Hispaanlased®; Ibeeria**; Tlirklased
Selles to0s osalesid kdik meie dppetooli tootajad ja tudengid .

Joonis 1

Esitatud on globaalne lihtsustatud mtDNA flulogeneetiline mediaanvorgustik (puu).
Sooride suurus kujutab haplogrupi esinemissagedust. Eri varvidega on esitatud
jargmised piirkonnad: sinine - Aafrika, kollane - Ida-, Kirde-, ja Kagu-Aasia, punane -
India ja roheline - Euroopa. Kuigi kogu Aafrika mtDNA varieeruvuse kirjeldamiseks on
kasutusel vaid Uks haplogruppi tahistav taht L, on Aafrika sisene varieeruvus suurem
kui Ulejaanud maailmas kokku. Koiki valjaspool Aafrikat esinevaid mtDNA liine tuleb
pidada Aafrika superhaplogrupi L3a (defineeritud * poolt) variantideks. See on
kooskdlas hilise Aafrikast valjarande hipoteesiga .

esinevaid mtDNA liine tuleb pidada Aafrika superhaplogrupi L3a (defineeritud “ poolt)
variantideks. See on kooskdlas hilise Aafrikast valjarande hiipoteesiga .
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Joonis 2

Joonisel on kujutatud haplogrupp M sisemine fulogeneetiline struktuur. S66ride suurused valjendavad
subhaplogruppide osakaalu haplogrupis M. Naha on India ja muu Aasia spetsiifilised M liinid. Subhaplogruppidesse
mittekoondunud M harud on naidatud grupis M*, mis on Indias oluliselt suurem ja mitmekesisem kui mujal Aasias.
Etioopias on M esindatud subhaplogrupi M1 naol, millega ka kogu sealne M varieerumine piirdub. 100% Etioopia

M-idest on M1-ed.

Tulemused ja arutelu

PUstitamaks hupoteese Euraasia asustamise kohta tanapaevase inimese poolt, on mdistlik
alustada India mtDNA liinide lahemast vordlemisest Laane-Euraasia ning lda- ja Kagu-Aasia
mtDNA liinidega. Seda seeparast, et Indias on esindatud nii mélema nimetatud piirkonna kui
muidugi ka India enda spetsiifilised haplogrupid """ ",

India ning Ida- ja Kagu-Aasia.

Haplogrupp M

MtDNA superhaplogrupp M on valdav nii Indias kui lda- ja Kagu-Aasias. Samas aga on M
sisemine fulogeneetiline struktuur (Joonis 2) Indias ja mujal Aasias erinev. Superhaplogrupp M
jaotub paljudeks India ja muu Aasia spetsiifilisteks haplogruppideks. Haplogrupid M7, M8, M9,
M10 on Aasia populatsioonides esindatud korgetel sagedustel. Samas puuduvad nad Indias
peataielikult. Sarnaselt on M-i harud M2, M3, M5, M6, M12 India spetsiifilised. Suur hulk M-i liine
ei ole koondunud subhaplogruppidesse ja on seetdttu paigutatud gruppi M*. Selliseid M-i
harusid on Indias oluliselt rohkem kui mujal Aasias. Indiaparased ja ida-aasiaparased M liinid
koalestseeruvad Uhisele eellasele alles hilises pleistotseenis, ligikaudu 50 tuhat aastat tagasi.
Siit tulenevalt vaib oletada, et haplogrupp M levis |da-Aasiasse labi India voi isegi tekkis seal,
vahetult parast hilist kaasaegse inimese Aafrikast valjarannet ning parast seda on haplogrupp M
liinid divergeerunud nii Indias kui mongoliidsetes populatsioonides omasoodu.

Haplogrupp M on Aafrikas esindatud subhaplogrupi M1 naol. Ei ole selge kas tegemist on
tagasirandega voi on M tekkinud Aafrikas.

Fulogeneetiline soimpunkt R*

Aasias esinevad haplogrupid B ja F ning Laane-Euraasias levinuimad haplogrupid H, J, T, U, ja
V jagavad uhist juurt fUlogeneetilise sdlmpunkti R naol (Joonis 1). R* on Indias levinud mitmete
spetsiifiliste liinidena, mis koalestseeruvad ~55000 aastat tagasi. India ja Kagu-Aasia
populatsioonide varasele lahknemisele hilises pleistotseenis viitab ka Kagu-Aasias levinud
haplogrupi B puudumine ning F vaga madal esinemissagedus Indias. Kagu-Aasia spetsiifiliste B
jaF ekspansioonivanus on ca. 40000 a.

Joonis 3

Toodud on osaline flulogeneetilisest
s6lmpunktist R* [ahtuv mtDNA puu (valja on
jaetud Q, H, J ja T liinid vt. Joon. 1). SAdride
suurus naitab haplogruppide
esinemissagedust. Indias vahe (F) vai Uldse
mitte (B) esinevad haplogrupid F ja B, on Kagu-
Aasias korgete esinemis-sagedustega. R*
lahedased derivaadid on hasti esindatud nii
Indias kui Kagu-Aasias. MtDNA haplogrupp U
on vanim Laane-Euraasias ning sageduselt
teine nii Indias kui Euroopas. Suur enamus
India U liine (U2a,b,c) koalestseeruvad rajaja
haplogruppi U2*, mille ekspansioonivanus on
umbes 53000 aastat. Vorreldava vanusega on
Euroopas haplogrupp U5 ~52000 "°.
Indiaparased U2 liinid Euroopas puuduvad.
Vaid vaike osa (~10%) tanapaevasest India
MtDNA geenitiigist seletub suhteliselt hiliste
sisserannetega Laane-Euraasiast (nende
keskmiseks vanuseks on ~9000a.)".

U2b

’ UZ2a

50%

25%

U2c
5%
1%

O

U2 U7

U3

S A N

Pohja Tee

om

Joonis 4

Euraasiaasustamise LounajaPohja Tee
MtDNA haplogruppide jaotusest lahtuvalt on tdenaoline, et Euraasia asustamine
tanapaevase inimese poolt on toimunud mitme (vahemalt kahe) lainena.

LounaTee

Umbes 60 - 70 000 a. tagasi levisid M* ja R* (vBi nende eellased) Aafrikast Ule Araabia
poolsaare Indiasse ja sealt edasi Ida- ja Kagu Aasiasse. Nimetatud kahes piirkonnas
toimus edasine divergeerumine soltumatult. Tekkisid India- ja Aasia-parased M-i liinid
(~40 000a. tagasi). Lisaks divergeerusid R-ist Ida- ja Kagu-Aasias haplogrupid B ja F.
Sellest ekspansioonist viisid teed ka Austraaliasse, Ameerika mandrile ning kaarega,
suurest maestike piirkonnast (vt. Joon. 4) pohja poolt, ka Kesk-Aasiasse.

PohjaTee

Praktiliselt kogu Laane-Euraasia asustati Pohja Teed pidi. Sellest ekspansioonist on
parit R derivaadid H, J, T, U, ja V ning N* derivaadid W, |, N1a, N1b, X. Esimene
valjaspool Aafrikat toimunud suurem radieerumine sellel teel toimus Lahis-ldas (~40
000 a. tagasi). Siin toimub U jagunemine India ja Euroopa vahel. Kirde-Aasia liinid A
ning S levisid ilmselt piki Louna-Siberit itta (mdlemate ekspansioonivanused on ca. 40
000 a.) Samast piirkonnast toimub veel hilisemgi ekspansioon (~25 000 a. tagasi). Sel
ajalilmuvad Indiasse W ning Euroopasse H, W, I, X.

Indiaja Laane-Euraasia

Haplogrupp U

Valdava enamuse Euroopa mtDNA geenitiigist moodustavad haplogrupid H, U, T ja J
kusjuures haplogrupp H on neist kdige kdrgema sagedusega ~50% (Joonis 1). Ulejaanud
haplogruppide sagedused Euroopas ei Uleta enamasti 5% kunnist. MtDNA haplogrupp U on
vanim Laane-Euraasias ning sageduselt teine nii Indias kui Euroopas. Suur enamus India U
line (U2a,b,c) koalestseeruvad rajaja haplogruppi U2, mille ekspansioonivanus on umbes
53000 aastat. Vorreldava vanusega on Euroopas haplogrupp U5 ~52000 13. Indiaparased U2
liinid Euroopas puuduvad. (Joon 3)

Vaid ligikaudu 10% India tanapaevasest geenitiigist seletub hiliste sisserannetega Laane-
Euraasiast 19.

Fulogeneetiline soimpunkt N*

R* kérval on N* teine sdlmpunkt uldisel mtDNA puul (Joon.1) kust hargnevad nii Laane-
Euraasias, Indias kui mujal Aasias levinud liinid. Ka selle slmpunkti vanus ulatub 60-70 000
aastani. Peamiselt esinevad N* derivaadid jargmiselt: Laane-Euraasias, kus leidub N* harusid
kéige rohkem, on levinud W, |, X, A, O; Indias W ning Kirde- ja Ida-Aasias A ning S (mdlemate
ekspansioonivanused on ca. 40 000 a.). Kagu-Aasias N* derivaate eileidu.
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