
Sissejuhatus

Tänapäevase inimese pärinemist Aafrikast 100 - 200 000 a. tagasi toetavad nii arheoloogilised 
 1 2kui geneetilised andmed . Vanimad fossiilsed leiud väljaspool Aafrikat on ~100 000 a. vanad, 

3 4 5 6kuid leiukoht paikneb Aafrika vahetus läheduses - Lähis-Idas . Edasise inimese leviku kohta 
varem kui 50 000 a. tagasi puuduvad kindlad tõendid. Selleks ajaks oldi aga juba jõutud 
Austraaliasse ja Paapua Uus Guineasse ning ka Euroopa asustamiseni oli jäänud väga vähe 
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 tänapäevase 
inimese varajase leviku kohta Aasias on lünklikud. Vanimad leiud on Ida-Aasias 30 000 ja 

7 8Lõuna-Aasias (Sri Lanka) 34 000 a. vanused . Samas, et olla Austraalias 50 000 a. tagasi, pidid 
moodsad inimesed läbima nii India kui Kagu-Aasia varem.

Erinevalt klassikalistest geneetilistest markeritest, mille puhul on enamus varieeruvusest 
populatsioonisisene, on tänapäevane mitokondriaalse DNA (mtDNA) mutatsioonimuster 

9 10kontinent-spetsiifiline . Sellel on mitu põhjust. Esiteks on mutatsioonide tekkekiirus mtDNA-s 
suhteliselt suur ning mtDNA ei rekombineeru. Teiseks, paleoliitikumi rahvastikutihedus oli väga 
madal ning (seetõttu) geograafiline isolatsioon populatsioonide vahel suur, mis soosis 
populatsioonidevaheliste erinevuste süvenemist.

MtDNA andmestik on tänaseks kasvanud väga suureks (üle maailma on analüüsitud üle 10 000 
indiviidi mtDNA). Peamiselt kasutatakse mtDNA esimese hüpervarieeruva piirkonna (HVR I) 
järjestust ning kodeeriva ala mutatsioonide kaardistamist restriktsioonanalüüsil. Sarnased 

11 12 13mtDNA liinid (haplotüübid) on koondatud haplogruppidesse .

Joonisel 1 on kujutatud mtDNA haplogruppide üldine fülogeneetiline puu. Sõõride suurus näitab 
haplogrupi sagedust. Eri värvidega on esitatud järgmised piirkonnad: sinine - Aafrika, kollane - 
Ida-, Kirde-, ja Kagu-Aasia, punane - India ja roheline - Euroopa. Kõiki väljaspool Aafrikat 

14esinevaid mtDNA liine tuleb pidada Aafrika superhaplogrupi L3a (defineeritud  poolt) 
1variantideks. See on kooskõlas hilise Aafrikast väljarände hüpoteesiga .

Joonis 1
Esitatud on globaalne lihtsustatud mtDNA fülogeneetiline mediaanvõrgustik (puu). 
Sõõride suurus kujutab haplogrupi esinemissagedust. Eri värvidega on esitatud 
järgmised piirkonnad: sinine - Aafrika, kollane - Ida-, Kirde-, ja Kagu-Aasia, punane - 
India ja roheline - Euroopa. Kuigi kogu Aafrika mtDNA varieeruvuse kirjeldamiseks on 
kasutusel vaid üks haplogruppi tähistav täht L, on Aafrika sisene varieeruvus suurem 
kui ülejäänud maailmas kokku. Kõiki väljaspool Aafrikat esinevaid mtDNA liine tuleb 

14pidada Aafrika superhaplogrupi L3a (defineeritud  poolt) variantideks. See on 
1kooskõlas hilise Aafrikast väljarände hüpoteesiga .

Tulemused ja arutelu
Püstitamaks hüpoteese Euraasia asustamise kohta tänapäevase inimese poolt, on mõistlik 
alustada India mtDNA liinide lähemast võrdlemisest Lääne-Euraasia ning Ida- ja Kagu-Aasia 
mtDNA liinidega. Seda seepärast, et Indias on esindatud nii mõlema nimetatud piirkonna kui 

15 16 17 18 19muidugi ka India enda spetsiifilised haplogrupid .

India ning Ida- ja Kagu-Aasia.

Haplogrupp M

MtDNA superhaplogrupp M on valdav nii Indias kui Ida- ja Kagu-Aasias. Samas aga on M 
sisemine fülogeneetiline 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 kõrgetel sagedustel. Samas puuduvad nad Indias 
pea täielikult. Sarnaselt on M-i harud M2, M3, M5, M6, M12 India spetsiifilised. Suur hulk M-i liine 
ei ole koondunud subhaplogruppidesse ja on seetõttu paigutatud gruppi M*. Selliseid M-i 
harusid on Indias oluliselt rohkem kui mujal Aasias. Indiapärased ja ida-aasiapärased M liinid 
koalestseeruvad ühisele eellasele alles hilises pleistotseenis, ligikaudu 50 tuhat aastat tagasi. 
Siit tulenevalt võib oletada, et haplogrupp M levis Ida-Aasiasse läbi India või isegi tekkis seal, 
vahetult pärast hilist kaasaegse inimese Aafrikast väljarännet ning pärast seda on haplogrupp M 
liinid divergeerunud nii Indias kui mongoliidsetes populatsioonides omasoodu.
Haplogrupp M on Aafrikas esindatud subhaplogrupi M1 näol. Ei ole selge kas tegemist on 
tagasirändega või on M tekkinud Aafrikas.

Fülogeneetiline sõlmpunkt R*

Aasias esinevad haplogrupid B ja F ning Lääne-Euraasias levinuimad haplogrupid H, J, T, U, ja 
V jagavad ühist juurt fülogeneetilise sõlmpunkti R näol (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 väga madal esinemissagedus Indias. Kagu-Aasia spetsiifiliste B 
ja F ekspansioonivanus on ca. 40 000 a.

Materjal ja metoodika

Selgitamaks tänapäevase inimese Euraasia asustamise võimalikke viise, analüüsisime 540 indialase, 
536 taga-kaukaaslase, 69 hiinlase, 240 etiooplase ja 424 ida-eurooplase mtDNA-d. Selleks 
sekvineerisime mtDNA esimese hüpervarieeruva piirkonna vahemikus 16024- 16383 bp. ning 
klassifitseerisime iga proovi vastavalt mtDNA kodeeriva osa polümorfismide jaotusele 

9 12 20 21 22restriktsioonanalüüsil (vastavalt haplogruppide klassifikatsioonile ). 
23Fülogeneetiliseks analüüsiks kasutati mediaanvõrgustiku meetodit , mis annab võimaluse näidata 

paljusid samaväärseid  puid üheaegselt.
Mediaanvõrgustike analüüsil saadi r-väärtused ja nende abil arvutati koalestsentsiajad vastavalt 24 
kalibratsioonile

25Töös on  kasutatud teiste poolt uuritud populatsioonide mtDNA analüüsi tulemusi. Hiinlased ; 
26 25 27 28 29 29Mongoollased ; Jaapanlased ; Vietnamlased ; Kesk-Aasia ; Indialased ; Etiooplased ; Kagu-

30 31 32 33 34 35 34 36 13 37Aasia ; Islandlased ; Norralased ; Inglased ; Soomlased ; Karjala ; Sakslased ; Prantslased ; 
38 39 10 40 40 41 42 43  44  45žveitslased ; Austrialased ; Itaallased ; Hispaanlased ; Ibeeria ; Türklased

Selles töös  kõik meie õppetooli töötajad ja tudengid .osalesid
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Joonis 2
Joonisel on kujutatud haplogrupp M sisemine fülogeneetiline struktuur. Sõõride suurused väljendavad 
subhaplogruppide osakaalu haplogrupis M. Näha on India ja muu Aasia spetsiifilised M liinid. Subhaplogruppidesse 
mittekoondunud M harud on näidatud grupis M*, mis on Indias oluliselt suurem ja mitmekesisem kui mujal Aasias. 
Etioopias on M esindatud subhaplogrupi M1 näol, millega ka kogu sealne M varieerumine piirdub. 100% Etioopia 
M-idest on M1-ed.

U*

B
F*

R*

U5*

U2*
U4

U3

U1

U6

U7

K

U2e

U2c

U2a
U2b

U8

Hiina
(meie

 
andmed)

Kagu-Aasia
30

India
(meie

 

andmed)

Euroopa

Etioopia
(meie andmed)

31-45,

 

10,

 

13

50%

25%

5%

1%

Joonis 3
Toodud on osal ine fü logeneet i l isest  
sõlmpunktist R* lähtuv mtDNA puu (välja on 
jäetud Q, H, J ja T liinid vt. Joon. 1). Sõõride 
s u u r u s  n ä i t a b  h a p l o g r u p p i d e  
esinemissagedust. Indias vähe (F) või üldse 
mitte (B) esinevad haplogrupid F ja B, on Kagu-
Aasias kõrgete esinemis-sagedustega. R* 
lähedased derivaadid on hästi esindatud nii 
Indias kui Kagu-Aasias. MtDNA haplogrupp U 
on vanim Lääne-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. Võrreldava vanusega on 

1 3Euroopas haplogrupp U5 ~52000 . 
Indiapärased U2 liinid Euroopas puuduvad. 
Vaid väike osa (~10%) tänapäevasest India 
mtDNA geenitiigist seletub suhteliselt hiliste 
sisserännetega Lääne-Euraasiast (nende 

19keskmiseks vanuseks on ~9000 a.) . 

Joonis 4

Euraasia asustamise Lõuna ja Põhja Tee 
MtDNA haplogruppide jaotusest lähtuvalt on tõenäoline, et Euraasia asustamine 
tänapäevase inimese poolt on toimunud mitme (vähemalt kahe) lainena. 

Lõuna Tee
Umbes 60 - 70 000 a. tagasi levisid M* ja R* (või nende eellased) Aafrikast üle Araabia 
poolsaare Indiasse ja sealt edasi Ida- ja Kagu Aasiasse. Nimetatud kahes piirkonnas 
toimus edasine divergeerumine sõltumatult. Tekkisid India- ja Aasia-pärased 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 mäestike piirkonnast (vt. Joon. 4) põhja poolt, ka Kesk-Aasiasse.

Põhja Tee
Praktiliselt kogu Lääne-Euraasia asustati Põhja Teed pidi. Sellest ekspansioonist on 
pärit R derivaadid H, J, T, U, ja V ning N* derivaadid W, I, N1a, N1b, X. Esimene 
väljaspool Aafrikat toimunud suurem radieerumine sellel teel toimus Lähis-Idas (~40 
000 a. tagasi). Siin toimub U jagunemine India ja Euroopa vahel. Kirde-Aasia liinid A 
ning S levisid ilmselt piki Lõuna-Siberit itta (mõlemate ekspansioonivanused on ca. 40 
000 a.) Samast piirkonnast toimub veel hilisemgi ekspansioon (~25 000 a. tagasi). Sel 
ajal ilmuvad Indiasse W ning Euroopasse H, W, I, X. 

Euraasia asustamine tänapäevase inimese poolt.
Mait Metspalu, Toomas Kivisild

Tartu Ülikooli Molekulaar- ja Rakubioloogia Instituut ja Eesti Biokeskus, Riia mnt. 23, Tartu, Eesti
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India ja Lääne-Euraasia

Haplogrupp U

Valdava enamuse Euroopa mtDNA geenitiigist moodustavad haplogrupid H, U, T ja J 
kusjuures haplogrupp H on neist kõige kõrgema sagedusega ~50% (Joonis 1). Ülejäänud 
haplogruppide sagedused Euroopas ei ületa enamasti 5% künnist. MtDNA haplogrupp U on 
vanim Lääne-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. Võrreldava vanusega on Euroopas haplogrupp U5 ~52000 13. Indiapärased U2 
liinid Euroopas puuduvad. (Joon 3)
Vaid ligikaudu 10% India tänapäevasest geenitiigist seletub hiliste sisserännetega Lääne-
Euraasiast 19.

Fülogeneetiline sõlmpunkt N*

R* kõrval on N* teine sõlmpunkt üldisel mtDNA puul (Joon.1) kust hargnevad nii Lääne-
Euraasias, Indias kui mujal Aasias levinud liinid. Ka selle sõlmpunkti vanus ulatub 60-70 000 
aastani. Peamiselt esinevad N* derivaadid järgmiselt: Lääne-Euraasias, kus leidub N* harusid 
kõige rohkem, on levinud W, I, X, Ä, Õ; Indias W ning Kirde- ja Ida-Aasias A ning S (mõlemate 
ekspansioonivanused on ca. 40 000 a.). Kagu-Aasias N* derivaate ei leidu.

Põhja Tee

Lõuna Tee
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