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Abstract
COMPLEXITY OF GENETIC RESEARCH

Genetics gives some detail about the ancient peoples, their settlement and migration. Insight
into the genetic age groups is given by the assumption of straight-line mutations, which can
be problematic. Mutations are dependent on many factors and stress in the adolescent age
when forming stem cells may have a material impact on the number and size of mutations. It
is the area with the oldest genes from steady theory and this are at the same time the area of
combative Asian nations and denying the impact of stress is not negligible.

Settlement of the world is expected from eastern Africa, but according to a ripe old age finds
in Central and South Asia, could also source out there, as shown the modest genetic links of
Africa and the Middle East. Comparative calculations of aging of these connecting genetic
groups are missing, so the unequivocally ways of actual settlement cannot be done.
Settlement of Europe, in accordance with previous theories shows from east or southeast, but
does not consider the population of the entire Mediterranean region and the possibility of
settlement of Western Europe also or even mainly from Africa via Gibraltar. The exception is
Klyosov, who also takes into account such a possibility, which is supported even with genetic
information in North Africa.

Genetic age calculations interesting for the European genetic groups ending in Y-DNA about
40,000 BP in mtDNA is about 75,000 BP. It is already a significant difference between these
genetic groups, let alone in comparison with the emergence of Homo sapiens, which dates back
to 200,000 years BP. Also the time difference between the Y-DNA and mtDNA oversized and
require comparison based on archeology data, so it could be upgraded with times of mtDNA,
which are more reliable.

Shares of Y-DNA are quite different in certain areas, while the shares of mtDNA are fairly
evenly distributed. Such a difference indicates that men are much traveled and looted the
military expeditions, when women are guarding the house and the majorities stay at home.
For settlements are therefore much more informative data of female descendant presented in
the mtDNA gene groups.

Comparison of genetic groups of Slovenes, Croats and Serbs shows significant differences among
Slovenians, and significant similarities genetic groups of Croats and Serbs with genetic groups
of Belarusians and Ukrainians, which is consistent with historical data on their settlement in
the beginning of the 7 century.
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Genetski pogled
DNK

DNK je v celi¢énem jedru v dveh kopijah, ena ima 3.079.843.747 parov nukleotidov in
32.185 genov. Sestavlja jo 44 navadnih kromosomov, katerih polovico dobimo od oceta
in polovico od matere, saj imata jaj¢ece in semencica le en izvod navadnih kromosomov.
Posebnost sta spolna kromosoma X in Y. Zenske celice imajo dva X kromosoma, mogke
pa enega X in Y. Jaj¢ece ima le en X kromosom, semencica pa ima le poen X alile Y
kromosom. Semencica doloc¢a spol, saj pri zdruzitvi nastane Zenska skupina XX ali moska
skupina XY, zato se Y kromosom deduje le po moski liniji.

Genska zamenjava med kromosomoma X in Y je $kodljiva in ni mogoca, razen v
majhnih predelih, ki predstavljajo okoli 5 % dolZzine Y kromosoma, ki je bolj priti koncu
kromosoma. Ker se Y kromosom podeduje le po moski ¢rti je primeren za vpogled v
preteklost, saj nosi vse pretekle Y mutacije. Pri ljudeh je kromosom Y sestavljen iz 454
genov in 57.741.652 baznih parov, ki so osnovni gradniki DNK. To pomeni, da predstavlja
57.741.652 / 3.079.843.747 = 1, 87 % celotne DNK v celici moskega. Y kromosom ima manjso
raznolikost kot navadni kromosomi, zato je natan¢nost preiskav manjsa le okoli 99 % v
primerjavi z veliko raznolikostjo ostale jedrne DNK z natanénostjo preiskav 99,9999 % [1].

Navadni kromosom je prikazan na sliki 1.

Slika 1: navadni kromosom [2]

mtDNK

Obicajna celica vsebuje 500 in ve¢ mitohondrijev, ki imajo od 2 do 10 mtDNK kopij
dvoveriznega genskega kolobarja, zato imajo celice okoli 1000 do 10.000 mtDNK kopij.
Verigi DNK se razlikujeta glede na prisotne nukleotide: ena od verig, imenovana tezka
veriga, je bogata z deoksigvanozin monofosfati in nosi zapis za 28 genov, druga veriga,
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imenova lahka veriga, pa je bogata z deoksicitidin monofosfati in nosi zapis za 9 genov.
Jajéece ima 100.000 do 1.000.000 kopij, semencica pa le od 100 do 1000 kopij. Pri ¢loveku
ima mtDNK 16.569 baznih parov, ki skupno nosijo zapis za 37 genov. Genski zapis se deduje
na vse potomce, ohrani pa le po materini strani, saj se ob oploditvi mosgki del mtDNK uni¢i.
Novejse raziskave pa kazejo, da se tudi moski del ohrani, vendar pri razmerju 1/1000 le
redko lahko prevlada. Zaradi kratkosti genskega zapisa je zanesljivost preiskav podobna
kot pri Y kromosomu, to je okoli 99 % [1].

Pomembnejsi genetski deli

Kromosom je podolgovata dvovija¢na molekula, ki nosi gene kot nosilce dednosti.

Gen je del DNK na kromosomu in je osnovna enota dednosti.

Haplotip je skupina alelov na istem kromosomu, ki so zelo blizu drug drugega.

Alel je veckrat ponovljena oblika skupine nukleotidov STR na doloc¢enem lokusu (mestu).

STR (short tandem repeat) — kratke parne ponovitve so ponavljajoca se zaporedja
sestavnih delov DNK - nukleotidov.

Nukleotid je osnovna enota s katerimi je zapisan gen. Posamezna enota je sestavljena
iz fosfatne skupine, pentoze (sladkor z petimi ogljiki v obrocu) ter dusikove baze. Med
posameznimi nukleotidi so si razli¢ne le dusikove baze. V ¢loveski DNK so §tiri razli¢ne
dusikove baze in posledi¢no $tirje razli¢ni nukleotidi: citozin (C), gvanin (G), timin (T)
in adenozin (A).

Alel

Prikaz alelov navadnih kromosomov je prikazan na sliki 2.

otetov [IAATGIAATG AATG/AATG AATG AATG AATG AATG I 8 ponovitev (alel 8)

_homologna <
OSEBAT: kromosoma

materin AATG AATG AATG AATG AATG SN 5 ponovitey (alelS)

. homologna < ------------------------------
OSEBAZ kromosoma |
materin [AATG/AATG AATGIAATG AATG AATG AATG AATG AATGI 9 ponovitev (alel3)

Slika 2: Aleli navadnih kromosomov, STR je AATG [1]

Mejoza

Po oploditvi se homologni kromosomi rekombinirajo, izjema je Y kromosom, ki se
lahko rekombinira z X kromosomom le na dveh majhnih psevdoavtosomalnih obmo¢jih,
zato se prenasa v ostalem delu v identi¢ni obliki iz o¢eta na sina [1]. Prikaz mejoze - zacetne
delitve oplojenega jajceca je razviden iz slike 3.
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Slika 3: Mejoza s prikazom rekombinacije homolognih kromosomov [3]

Mutacije

Mutacije so spremembe zgradbe in koli¢cine DNK. Dedne mutacije so trajne dedne
spremembe genoma, ki jih povzrodijo razli¢ni dejavniki, ki so lahko kemijski - vplivi spojin
in elementov, fizikalni - razli¢na sevanja, bioloski - virusi itd.

Genske mutacije nastanejo zaradi sprememb v zgradbi gena, nukleotidi, ki ga sestavljajo,
se lahko zamenjajo, kaksen lahko izpade oziroma se vrine v verigo nukleotidov.

Kromosomske mutacije nastanejo najveckrat pri delitvi celic. Kromosom se lahko pri
lo¢evanju in podvojitvi pretrga na dveh koncih in izpade srednji del, dela se pa ponovno
zlepita in tvorita kraj$i kromosom. Pogosto se izpadli del kromosoma prilepi na drug
kromosom ali pa se pretrgani kromosomi spojijo v napa¢nem zaporedju. Konci kromosoma
so oblikovani razli¢no in se izpadli deli ne morejo prilepiti h koncu kromosoma. Razli¢ne
mutacije so prikazane na sliki 4.

_/!ﬁlm Insertion Translocation

|
Deletion Duplication Iwversion Delivative

| i i Chiomesome 20 chomesome 20
t [

4 =3

1 Chromosome 20 ‘ . I

| ! . )

i Chromasome & Chiomasome 20

I

Detivative chromosome 4

Chromosome 4

Chramoseme 4

Slika 4: Razli¢ne vrste mutacije [4]

Genske mutacije se pojavljajo na dva nacina, lahko so podedovane od starsev ali
pridobljene v Zivljenju posameznika. Mutacije, ki se prenasajo s star$ev na otroka, so dedne
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mutacije, saj so prisotne v jaj¢ecih in semencicah. Nove mutacije so tiste, ki se pojavijo ob
ali takoj po oploditvi. Te mutacije so prisotne vse Zivljenje. Mutacija lahko nastane tudi v
eni sami celici v zgodnjem zarodku. Ko se vse celice delijo v ¢asu rasti in razvoja, bo imela
oseba nekaj celic z mutacijo in nekaj celic brez nje.

Pridobljene mutacije se pojavljajo v DNK posamezne celice v dolo¢enem ¢asu med
¢lovekovim zivljenjem. Te spremembe lahko povzrocijo okoljski dejavniki, kot so ultravijoli¢no
sevanje sonca itd, ali pa gre za napako v DNK med delitvijo celic. Pridobljene mutacije
celic, ki niso semencice ali jaj¢eca, se ne prenasajo na potomstvo.

Nekatere genske spremembe so zelo redke, druge pa so pogoste. Genske spremembe,
ki se pojavijo pri ve¢ kot 1 odstotku prebivalstva se imenujejo polimorfizmi. Pogoste so
dovolj, da se $tejejo za normalno spremembo v DNK. Polimorfizmi so vzrok za veliko
normalnih razlik med ljudmi, kot so barva o¢i, barva las in krvna skupina. Ceprav jih je
veliko polimorfizmi nimajo negativnih u¢inkov na zdravje osebe, lahko pa nekatere od
teh sprememb vplivajo na tveganje za nastanek nekaterih bolezni [5].

Dedne mutacije

Dedne mutacije so ze v DNK spolnih celic. Ce spolne celice vsebujejo mutacije,
zdruzitev ustvari potomstvo, ki bo mutacije preneslo na vse telesne celice. Kljub temu, da se
napake pojavljajo v DNK ves ¢as, $e posebej med delitvijo kromosomov, ima celica izjemno
sposobnost, da jih popravi. Ce pa se sposobnosti za popravilo DNK preve¢ zmanjsa, se
mutacije prenesejo na prihodnje celice, kar lahko povzrodi razne bolezni. Ti dve moznosti
mutacij sta prikazani na slikah 5 in 6.

Acquired Mutations
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Slika 5: Oploditvene mutacije [6] Slika 6: Pridobljene mutacije [6]

Mitohondrijske mutacije

Mitohondrijsko DNK si lahko predstavljamo kot ovalni kromosom, ki je v mitohondrijih,
ki so odgovorni za pretvorbo energije iz hranilnih snovi v obliko uporabno za celice. V
enem mitohondriju je od 2 do 10 kopij mtDNK. V mitohondriju je sicer tudi prisoten DNK
popravljalni mehanizem, vendar je veliko manj u¢inkovit v primerjavi s tistim v celi¢cnem
jedru, zato so mtDNK mutacije pogostejSe. Zaradi manj ucinkovitega popravljalnega



20

mehanizma je mozen pojav razli¢nosti mtDNK tako med razli¢nimi celicami, kot v samih
celicah, kjer so lahko mitohondriji gensko razli¢ni in celo v samih mitohondrijih so lahko
razli¢ni zapisi mtDNK. Prav ta moznost s¢asoma omogoca genske dedne mutacije, ki bi
bile pri tako $tevilnih kopijah, brez te moznosti nemogoce.

Problem dednih mt mutacij je zapleten, saj veliko $tevilo kopij v jaj¢ecu onemogoca
prenos slu¢ajnih mutacij na potomstvo. Mutacije so praviloma $kodljive in povzroce hitro
ali po¢asno smrt celice, nekatere so srednje in njihov vpliv na celici ni opazen, nekatere pa
ob¢uti celica kot dobre in jih vzpodbuja pri delitvi in te laZje prevladajo nad nemutiranimi
kopijami.

Kopije mtDNK so v posameznih mitohondrijih in v enem se lahko pojavi mutacija,
ki ostane in s podvajanjem s¢asoma prevlada in se z vecinskim $tevilom mitohondrijev
lahko prenese tudi na potomstvo.

Mitohondrijska DNK se deduje samo po materini strani ne glede na spol potomeca, saj
so mitohondriji semencic oeta po oploditvi uni¢eni, oziroma zaradi izrazite manj$ine ne
morejo prevladati. Zaradi na¢ina dedovanja ter vedje stopnje mutacij je mtDNK nepogresljiva
pri ugotavljanju sorodstvenih vezi po materini liniji za ve¢ generacij nazaj. Ko govorimo
o genetskem vzorcu mtDNK, so misljene samo mutacije v obmocju »Control Region« in
ne v celem mitohondriju, glej sliko mitohondrijske DNK, ki je prikazana na sliki 7 [7].

Control region
or "d-loop”
1

NADH
Dehydrogenase
165 rRNA subunits
[l 22 tRNA-encoding genes
NADH 7 13 protein-encodin ions
Dehydrogenase S L3P e
subunits
4 NADH
' Dehydrogenase
subunits

, Cytochrome Oxidase
subunits

ATP Synthase
W';mﬁ%"d“e subunits

Slika 7: Mitohondrijska ovalna DNK [7]

Razlicnost mutacij
Dedne mutacije so lahko koristne, srednje ali $kodljive. Zadnje se praviloma izlo¢ijo
ze med nose¢nostjo s spontanim splavom, ali kasneje z razli¢no prizadetostjo, ki iz raznih
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razlogov najveckrat zmanj$uje ali celo onemogoca potomstvo. Gre za tako imenovano ozko
grlo, ki spus¢a ali podpira le osebe z bolj$imi dednimi lastnostmi.

Casovna ura

Preiskave genskih skupin omogocajo vpogled v zgodovino, saj genski zapis nosi vse
pretekle dedne genske spremembe. Za ocenjevanje so mozni razli¢ni pristopi, ki imajo svoje
zakonitosti, predpostavke ter znane in neznane napake. Najprej se je pojavila poselitvena
genetika, ki pa jo Ze zamenjuje rodoslovna genetika.

Poselitvena genetika

Poselitvena genetika ugotavlja delez posameznega haplotipa na posameznih obmo¢jih
in sklepa, da je pri najvedji gostoti verjetno tudi starost tega haplotipa najvec¢ja. Osnovna
predpostavka je, da je rast prebivalstva krajevno in ¢asovno enakomerna, kar je vprasljivo
tako iz gospodarskih razlogov: nabiralni$tvo, pasnistvo, poljedelstvo; vremenskih pogojev:
ledene dobe, mo¢nej$e ohladitve, susno ali dezevno obdobje; okolje: miroljubno, napadalno,
roparsko, ubijalsko itd. Predpostavk je veliko, zato poselitvena genetika daje manj zanesljive
podatke, ¢im bolj se spreminjajo navedeni pogoji, ki se najbolj spreminjajo po ¢asu, zato
daje manj zanesljive vpoglede z ve¢anjem starostnega obdobja.

Pri mlajsih prostorskih $iritvah posamezne genske spremembe pa je zelo zanesljiva,
saj z najvecjo pogostostjo podaja obmodja, kjer se je zgodila genetska sprememba in njeno
§iritev, ki je razvidna iz padcev pogostosti [8].

Rodoslovna genetika

Rodoslovna genetika je za mlajsa obdobja manj zanesljiva, saj se ¢asovno blizji pogoji
hitro spreminjajo, bistveno bolj zanesljiva pa je za daljsi vpogled v zgodovino, saj ra¢una
starost glede na $tevilo mutacij, ob predpostavki povprecne dobe pojava posamezne mutacije.
Tudi tu so odprta mnoga vprasanja, na katera bodo morali genetiki najti ustrezne odgovore
in jih pri svojih predpostavkah in ra¢unih upostevati. To so predvsem razli¢ne vrste mutacij:
velike, majhne, neopazne, vzvratne; okolje; poljedelsko, miroljubno, poseljeno, selitveno,
napadalno, ubijalsko; razli¢nost haplotipov: enakomernejsi, sestavljenejsi; ¢asovno merilo:
enakomerno ali padajoce itd.

Razlicnost Y in mt casov

Casi predvidenih nastankov Y in mt mutacij so tako razli¢ni, da terjajo smiselno
uskladitev, saj so ¢asi mt mutacij bistveno enakomernejsi in starejsi. Sedanji podatki kazejo,
da so se najprej selile zenske in tisocletja za njimi Sele moski, kar seveda ne vzdrzi trezne
presoje. Res je, da so bili moski bolj gibljivi kot kro$njarji, trgovci, prevozniki, bojevniki
itd, medtem ko so Zenske ¢uvale dom in otroke, vendar gre pri tem za razpr$enost, ne pa
za starost posameznih genskih skupin.

Nacin mt genske mutacije je bistveno bolj neodvisen od razli¢nih pogojev in zato
nudi zanesljivej$o osnovo za zgodovinski pogled. Ko bodo podani zanesljivejsi podatki
za starosti mt genskih skupin, bo to dobra osnova za umerjanje starosti Y genskih skupin
tako, kot so arheolo$ki podatki o starosti kosti dobra osnova za umerjanje mtDNK starosti.
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Atomska casovna ura

Atomska ¢asovna ura je bila potrebna umeritve, saj se je Zaréenje spreminjalo in
je bilo v preteklosti manjse, zato je ura kazala napac¢no in so bile raziskovane stvari v
resnici starejse. Prav tako je treba umeriti ¢asovno pojavljanje zlasti Y-DNK genskih
skupin in poiskati morebitne spremembe, ki so vplivale na pogostost mutacij. V
zadnjem obdobju je taka sprememba skrita v moskih hlac¢ah, ki omogocajo stalnost
temperature in s povecano temperaturo modov za 10 do 15° C lahko nudijo pogoje
hitrej$ih mutacij v semencicah. Tako stanje lahko grobo ocenimo na zadnji tisocletji.
Starejsa ura torej lahko kaze razli¢no in to z dalj$imi dobami Y mutacij. Verjetna je
tudi razlika med Y-DNK in mtDNYK, saj vi$jo temperaturo zagotavlja ze ustroj Zenskega
telesa s polozajem jaj¢nikov.

Spreminjajo se tudi okoljski pogoji, zlasti je $kodljiva mnozi¢na uporaba petro-plastike,
ki povzroca $tevilne hormonske tezave in lahko vpliva tudi na genske spremembe. Tudi
prevelika uporaba kemi¢nih pripravkov z dolgo dobo razgradnje, za preprecevanje
$kodljivih plesni in zajedavcev, ima mnogovrstne $kodljive u¢inke na ¢loveka in tudi
na njegove razmnozevalne organe. Rastne hormone, ki se uporabljajo ne samo v
pridelavi mesa, ampak tudi zelenjave, uzivamo in s tem vzpodbujamo nenaravno rast.
»Sodobna civilizacija ustvarja kemikalije, ki v naravi niso nikoli obstajale. Mnoge so
estrogenomimetiki« [9].

Casi, ki jih za razli¢no stare najdbe Homo sapiens sapiensa podaja arheologija so za mlajsa
obdobja vegji od ¢asovnih predvidevanj nekaterih genetikov. Casi pojavljanja posameznih
mutacij, ali ¢asi do skupnega prednika, so v Evropi bistveno kasnejsi, oziroma krajsi kot v
predvideno izvirnih obmocjih. Ker gredo razlike v desettisoce let je smiselno uskladiti dosedanje
¢asovno pojavljanje, ki temelji na predpostavljeni povpre¢ni dobi posamezne mutacije, s
¢asovnimi razporeditvami drugih znanstvenih podrocij, predvsem arheologije. Potrditev
starostnih genskih izra¢unov je mozna preko analiz okostij, kjer pa je zaradi nepopolnih
podatkov treba preuciti tudi delne podatke, kar pa lahko store le izku$eni raziskovalci.
Take primerjave bodo podale to¢nejsa predvidevanja glede ¢asa in pogostosti posameznih
vrst mutacij in s tem bolj$e osnove za izracun ¢asov pojavljanja dolo¢enih genskih skupin.

Casi mutacij
Genetski

Mutacijska stopnja kromosoma Y je zelo nizka 1,9-5,4x10°na nukleotid/leto. Mutacijska
stopnja mtDNK je nekoliko vi$ja in je okoli 3,5x10*na nukleotid/leto [1]. Razmerje med
povpre¢nimi ¢asi mutacij nukleotidov v Y kromosomu in mtDNK je okoli 1 proti 10, zato
so mutacije mtDNK, glede na nukleotid, 10 krat pogostejse.
Zgodovinski

Za Y-DNK se predpostavlja ena dedna mutacija na 10 lokusih v 1250 letih, za mtDNK
pa je predpostavljena ena dedna mutacija v 20.000 letih na 400 lokusih [10].

Popravek casovne ure
Casi nastanka mtDNK in Y-DNK genskih skupin so na posameznih obmog¢jih bistveno
razli¢ni, kar ni logi¢no, saj se niso naselile le Zenske in so moski prisli $ele tisocletja za
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njimi. Praviloma so $li naprej moski in ko so ugotovili ustreznost pogojev ali celo uredili
zivljenjski prostor so za seboj pritegnili tudi Zenske. Medtem ko so nastanki mtDNK
genskih skupin precej enotni, pa je pri Y-DNK ¢as nastanka bistveno razli¢en. Treba je
poiskati vzrok, zakaj nastopi ta razlicnost.

Razlika med mtDNK in Y-DNK je dvojna: velikost kromosoma Y je po $tevilu genov
vec kot desetkratna 454/37 = 12,27, pri osnovnih parih pa je mnogokratna 57.741.652/16569
= 3485. Razmerja kazejo, da je moznost mutacij pri Y kromosomu mnogo veéja. Druga
razlika je pri $tevilu kopij, saj je v semencici prisoten le en izvoda Y kromosoma, pri jaj¢ecu
pa okoli 100.000 do 1.000.000 kopij mt DNK. Razmerje kaze, da je tudi po Stevilu kopij
bistveno vedja verjetnost mutacij na Y kromosomu, ¢eprav je popravljalni ukrep pri Y
mutacijah bolj$i kot pri mt mutacijah.

Napacni Casi

Mutacije, ki so prenosljive na potomce praviloma povzrocajo delitve celic iz katerih
se bodo razvile spolne celice, te pa so v modih in jajénikih. Mutacije so odvisne od nac¢ina
delitve, ki je pri Y kromosomu zahtevnej$a kot pri mt ovalu, in od razli¢nosti sestavnih
delov. Ker je najbolj neuravnoteZen ¢as nastanka Y mutacij so za presojo hitrosti Y mutacij
pomembne prav razli¢nosti genskih zapisov. Razli¢nost zapisa ima lahko bistveno vlogo:
¢im vedja je razlicnost genskega zapisa, tem vecja je lahko mutacijska sprememba pri istem
fiziénem obsegu mutacije. To pomeni, da so mlaj$e genske skupine, ki so bolj raznoli¢ne, ob
istih pogojih, lahko podvrzene ve¢jim in s tem prividno hitrej$im genskim spremembam.
Prav tako imajo lahko tudi obmo¢ja z veliko gensko raznolikostjo, pri ve¢jih zamenjavah
skupin nukleotidov, ob istih fizi¢nih spremembah, veéje mutacijske spremembe.

Dokaz za to so sedaj predpostavljene starosti genske skupine R1b, ki naj bi nastala v
zahodni Aziji in naj bi se selila v Evropo bistveno kasneje in tu je nelogi¢nost naselitve
te skupine. Ker padajo casi naselitve od vzhoda proti zahodu, bi se morali seliti naprej
vedno le ljudje s prividno mlaj$imi mutacijami ali z manj$o pestrostjo, kar pa ni logi¢no
in ni skladno s temeljnim nacelom poljubnosti. To neskladje je razvidno Ze pri normalnem
$irjenju prebivalstva, pri selitvah v stilu preseljevanja narodov ali celo vojaskih pohodih,
ki se prav tej genski skupini obi¢ajno predpostavlja, pa bi morale biti genske skupine
starostno skoraj izenacene.

Podobno je tudi pri drugih genskih skupinah Y kromosoma, pa tudi pri mt ovalu,
eprav so tu razlike precej manjse. Sedanji ¢asi bodo morali doZiveti korenite spremembe,
$e posebej pri Y kromosomu in lahko bi bila genska skupina R1b starej$a na zahodu, kot
pa na vzhodu. To pa je prav podatek, ki ga zagovarja poselitvena genetika.

Podatki za starost R1b genske skupine so: R1b okoli 20.000 v srednji Aziji — Altaj, R1bl
prav tam okoli 16.000, Rusija 6,800, Kavkaz 6.000, Bliznji vzhod 5.300, Pirenejski polotok
4.800, Francija 4.200 [11-12].

To naj bi kazalo $iritev nosilcev te genske skupine padajoce od 16.000 do 4.000 PS
na razdalji Altaj - Kavkaz 3.000 km v 10.000 letih ali 0,3 km/leto in na razdalji 4.500
km Kavkaz - Pirenejski polotok v 2.200 letih ali 2 km/leto. Primerjava hitrosti $irjenja
nista primerljivi, zlasti, ker se pri prvi predpostavlja nomadska pasniska ljudstva, pri
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drugi pa poljedelska. V obdobju druge predvidene $iritve proti zahodu je zaradi izjemno
poslabsanih vremenskih razmer z ohladitvami, prevladovala selitev proti jugu in ne
proti zahodu. To izdatno potrjuje prav razporeditev genske skupine R1b na zahodu in
Rla na vzhodu.

Resevanje neskladja

Resevanje tega neskladja se skusa utemeljiti z bojevitostjo posameznih ljudstev, ki naj bi
pri svojih pohodih unic¢ila tam Zivece prebivalce. Sam nisem prista$ genocidnih iztrebljanj
s strani roparskih ljudstev, saj roparji potrebujejo prebivalce, ki kaj imajo, iztrebljanje pa
jim ne prinasa plena. Seveda so ropanja naletela tudi na odpore, ki so bili verjetno krvavo
zaduseni, glede popolnega opusto$enja pa so boljsi vzroki, kot so nalezljive bolezni, suse,
povodnji, prevzem znanja od nasprotnikov in podobni dogodki.

Problem odselitve

Ko se manjsi del pripadnikov neke haploskupine naseli dale¢ od izvora te skupine, so
najveckrat gensko dokaj homogeni in nimajo take heterogenosti, kot jo je imela prvotna
$irsa skupnost. Ta homogenost se lahko odraza tudi v tej haploskupini in ko se ugotavlja
njihovo starost se zdi, da so zacele mutacije nastajati $ele po priselitvi. Tako se s povpre¢no
dobo mutacij ugotovi le navidezna starost na tistem obmo¢ju. Pravo starost se lahko dolo¢i
$ele s primerjavo navidezne starosti, na vseh obmocjih kamor so se preselili pripadniki te
haploskupine, s starostjo izvirnega obmocja.

Taka razlaga je dobra glede na splosno homogenost, ne pa za homogenost preteznega
haplotipa opazovane skupine, saj je verjetnost njegove vec¢je homogenosti bistveno manjsa.
Tu je bistvena razlika med populacijsko in rodoslovno genetiko, ki imata verjetno vsaka
po svoje prav in to neskladje $e ni zadovoljivo razreSeno.

Stevilo ljudi
Pri umestitvi posameznih haploskupin se mora upostevati tudi $tevilo ljudi na

preiskovanem obmogju. Stevilo ljudi je bilo v preteklosti dokaj enakomerno, v zadnjem ¢asu

pa izjemno hitro nara$ca in Ze presega 7 milijard. Bistveno za razumevanje zgodovinskih
razmer, je poleg podnebja, ki nudi zunanje okolje, na¢ina prehranjevanja od nabiralnistva in
lova do pasnistva in poljedelstva, razvitosti kulture in obrtnistva, ki predstavlja sposobnost
tedanjih naseljencev, predvsem stevilo prebivalcev. Nara$¢anja stevila prebivalcev obravnavajo
razli¢ni avtorji, razlike pa so relativno majhne, tako da lahko kot zelo verjetno osvojimo

naslednje $tevilo vseh prebivalcev po ¢asu, ki je podano na sliki 8.

- Razvidni so $tirje ¢asovni deli: nezajeti del od 200.000 do 10.000 PS s moZznim
enakomernim porastom od ene 20 ¢lanske druzine do 4 miljonov, stari del od 10.000 do
5.000 PS z dokaj enakomernim prebivalstvom 4 do 5 miljonov in nicelno stopnjo rasti,
dokaj enakomeren dvig od 5.000 do 1.700 PS od 5 do 500 miljonov s porastom 0,07 %
in moc¢an porast od 1,700 do danes od 500 miljonov na 7 milijard z letnim prirastom
1,07 %.

- Seveda so to le povpreéne stopnje, ki so bile zaradi ob¢asnih izjemno slabih vremenskih
razmer in posledi¢no bistvenega zmanj$anja prebivalstva lahko nekajkrat veéje.
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Slika 8: Stevilo svetovnih prebivalcev po asu [13]

Povecana rast v zadnjem ¢asu ni enakomerna, saj nekatera podrodja ne povecujejo rasti,
nekatera le malo, nekatera pa imajo izjemno hitro rast prebivalcev. Vzhodna Evropa
stagnira, Kitajska, Severna Amerika in Zahodna Evropa imajo majhno rast, Srednja
in Juzna Amerika, Avstralija, Bliznji vzhod, Indija in Indonezija imajo rast okoli 1%,
najvedji porast pa je v Afriki, kar od 2 do 3 % letno.

Glavna casovna obdobja

mut

Mutacijske stopnje glede na nukleotid/leto so vecidel enake, razen mozne razlike Y
acij v obdobju moskih hla¢. Stevilo mutacij pa je tekom ¢asa odvisno od stevila ljudi

in lahko osvojimo ve¢ znacilnih ¢asovnih obdobij, glej sliko 8:

Prastaro obdobje, kjer prebivalstvo v povprecju raste od ene druzine do 2 miljonov
dokaj enakomerno v dobi od 200.000 do 100.000 PS; stopnja rodnosti je sicer visoka,
prebivalstvo pa zaradi umrljivosti raste pocasneje, ¢as rodov pa je okoli 20 let. Za
dednost so pomembni le preziveli, zato je povpre¢no stanje prebivalstva okoli 1 miljona.
Faktor prebivalcev je 1.

Staro obdobje od 100.000 do 5.000 PS, kjer prebivalstvo raste povpre¢no dokaj
enakomerno od 2 do 5 miljonov; zaradi obc¢asnih izjemno slabih vremenskih obdobij
se je $tevilo ljudi bistveno zmanjsalo; stopnja rodnosti je sicer visoka, prebivalstvo pa
raste pocasneje; ¢as rodov pa je okoli 20 let. Povpre¢no stanje prebivalstva je okoli 3,5
miljona. Faktor prebivalcev je 3,5.

Srednje obdobje, kjer je prebivalstvo raslo s skoraj enakomerno rastjo 0,07 % letno, od
5 miljonov do 500 miljonov v dobi od 5.000 PS do 1.700; rast ni bila povsod enaka, saj
se je v Evropi po tretjem tisocletju PS zaradi bistveno poslab$anih zivljenjskih razmer
$tevilo ljudi celo zmanjsalo, kasneje pa zopet povecevalo; ¢as rodov je bil okoli 20 let.
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Povprecno stanje prebivalstva je okoli 50 miljonov. Faktor prebivalcev je 50.

- Novo obdobje, kjer je prebivalstvo raslo bistveno hitreje s povpre¢no stopnjo rasti 1,07
% letno, od 500 miljonov na 7 milijard v dobi od 1.700 do danes; tudi tu so razlike
med obmo¢ji in obdobji, ki bi jih bilo treba upostevati; tu nastopi tudi razlika med Y
in mt genskimi mutacijami zaradi moskih hla¢, saj so v preteklosti hitrosti mutacij
Y manjse, v tem obdobju pa so povecane; ¢as rodov pa je od 20 do 30 let odvisno od
obmocdja visoke, srednje in nizke rasti prebivalcev. Povpre¢no stanje prebivalstva okoli
1,5 milijard. Faktor prebivalcev je okoli 1.500.

Zgodovinsko gledano je treba zadnje obdobje izlo¢iti, srednje obdobje pa ustrezno
prilagoditi ali razdeliti na manj$a obdobja na primer: od 5.000 do 1.000 PS s povpre¢nim
prebivalstvom 20 miljonov in faktorjem prebivalcev 20, ter od 1.000 PS do 1700 s povpre¢nim
prebivalstvom 200 miljonov in faktorjem prebivalcev 200.

Stevilo prebivalcev vpliva le na obseg mutacij, na ¢asovno pojavljanje pa vpliva posredno
ob upostevanju ¢asa rodov in drugih pogojev.

Ruska studija

Studija primerja razli¢ne teorije glede hitrosti povpre¢nih mutacij v preteklosti in
zagovarja enakomerno hitrost v primerjavi z logaritmi¢no padajo¢o hitrostjo. Opisuje
razli¢ne poskuse izra¢unov za vpogled v ¢asovno pojavljanje haplotipov, ki pa se niso
potrdili v realnosti. Ugotavlja, da raziskave razmerja mutacij oce - sin ne bi dala ustreznih
izidov tudi pri zelo velikem obsegu podatkov. Studija zajema tudi nekatere znane rodovnike
z vecjim §tevilom rodov in primerja tako mutacije kot $tevilo moznih rodov.

Poleg razli¢nih mutacij po obsegu in vsebini, opisuje tudi moznosti ni¢elnih mutacij,
ki ne povzroce sprememb in vzvratnih mutacij, ki mlajse mutacije spremene v starejse.
Podaja hitrost mutacij razli¢nih in razliéno obseznih alelov, kjer se izkaze, da so nekateri
hitreje, drugi pa pocasneje spremenljivi [14].

Studija odpira mnogo vprasanj, predvsem glede povprecne stopnje mutacij in uporabe
sedanjih podatkov za vpogled v preteklost ter nanje tudi delno odgovarja; ne podaja pa
obrazlozZitve bistvenih neskladij med razsirjanjem praviloma le mlajsih Y mutacij in ne
ugotavlja vzrokov bistvenih razlik v primerjavi éasov Y in mt mutacij.

Islandska Studija

Studija mtDNK podaja izsledke rodovnika od leta 1560 po materini strani za 15 rodov,
kjer je ugotovljena generacija okoli 30 let, kar se sklada tudi z nekaterimi $tudijami v
nasprotju z nekaterimi drugimi, ki ugotavljajo le 20 let na generacijo. Stopnja ugotovljenih
mutacij je 0,0043 na generacijo ali 0,32 mutacije/lokacijo/milijon let in je niZja od drugih
rodovnih $tudij, ki ugotavljajo stopnjo od 2,5 do 0,46, a je $e vedno bistveno veéja kot pri
filogenetskih $tudijah, ki mt mutacijsko stopnjo ocenjujejo v desetkratnem razponu od
0.025 do 0.26 mutacije/lokacijo/milijon let [15].

Studija podaja primerjave in kaZe na razlicnost posameznih primerjav in izracunov ter
s tem odpira vprasanja o ustreznosti sedanjih podatkov za izracune v preteklosti. Ker so mt
mutacije manj odvisne od zunanjih vplivov kot Y mutacije zasluzijo posebno pozornost in
razjasnjenje vpogleda v preteklost. Praviloma so pomembne le tri spremenljivke, ki vplivajo
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na te izracune: rodnost, ki z veljim Stevilom otrok veca tudi stevilo genetskih sprememb;
povprecna doba rodov, ki ima podoben casovni ucinek ter velikost mutacijskih sprememb.

Celovita presoja

Pri nastanku starejsih genskih skupin je treba upostevati podatke vseh znanstvenih
podrocij, saj je treba izhajati od zacetka pojava modernega ¢loveka in njegove razsiritve
po svetu. Tu genetiki pomaga predvsem arheologija, ki dokaj zanesljivo ugotavlja starosti
posameznih najdb ¢loveskih kosti in izsledke genskih preiskav teh kosti je treba vzporejati
z ugotovljeno starostjo teh najdb.

Locevati je treba prvotno poselitev, ki jo je pogojevala prosta zemlja in kasnejse
utesnitve pri vecji obljudenosti. Upostevati je treba vremenske pogoje, zlasti v zadnjih
ledenih dobah, ki so omejevale severnejse poselitve. Skozi zgodovino so se spreminjali
nacini prehranjevanja, ki si slede od nabiralni$tva, lova in pasnistva do poljedeljstva.
Prav nacini prehranjevanja omogocajo oceno rasti prebivalstva, ki je bila s pasnistvom in
zlasti s poljedeljstvom bistveno povecana. Treba je upo$tevati nacine Zivljenja posameznih
rodov, saj so poljedelska ljudstva vezana na obdelovalno zemljo in so bila bistveno manj
gibljiva kot plenilska. Nekatera nomadska ljudstva pa imajo svoje znacilnosti in $e danes
niso stalno naseljena.

Mutacije nastanejo praviloma v rodnih celicah in so odvisne tudi od nacina zivljenja, ki
na obmodjih bojevitih ljudstev poraja stalne stresne pogoje, ki imajo lahko precejsen vpliv
prav na najobcutljivejsi del ¢loveka, na njegove zarodne celice. Najvecja moznost mutacij
zaradi stresa je bila prav na obmocju osrednje Azije, ki je bila znana po bojevitih ljudstvih,
kjer je tudi najvecja pestrost in predvidena najvecja starost genskih skupin, medtem ko je
bila poljedelska Evropa enovitejsa in prividno mlajsa.

Casovne ure Y in mt haplotipov se $e vedno odprte in so predmet obseznih razprav.
Casi mt mutacij so bistveno zanesljivejsi od Y mutacij in najprej bi morali dobiti ustrezno
merilo za vpogled mt mutacij v daljno preteklost, do pojava sodobnega ¢loveka do okoli
200.000 let. Sele na tej osnovi so mozne presoje teorij o pojavljanju posameznih Y mutacij,
oziroma Y genskih skupin, saj morajo biti starosti usklajene.

Upostevati je treba razli¢nost mutacij, ki lahko: ne povzro¢ajo sprememb, povzrocajo
majhne spremembe, velike spremembe in celo vzvratne spremembe. Bistvene so lahko tudi
razli¢nosti sprememb haplotipov pri istem fizi¢cnem obsegu posamezne mutacije.

Upostevati je treba tudi spremenljivost razli¢nih novejsih pogojev za nastanek mutacij
v preteklosti: moske hlace, kemic¢ni kmetijski pripravki, petroplastika, hormoni, zdravila,
razli¢ni dodatki pripravljeni ali konzervirani hrani itd.

Raz$irjanje genskih skupin iz starej$ih obmo¢ij praviloma proti mlajsim obmocjem
ni skladno z dejanskimi poselitvami, zato je treba poiskati vzroke za napa¢nost nekaterih
predpostavk glede starosti posameznih genskih skupin. Gre za navidezne starosti ob
upostevanju povpre¢ne dobe mutacij, ki jih je treba uskladiti s predpostavljenim izvirnim
obmocjem.

Pomembno je $tevilo prebivalcev na posameznih opazovanih obmoc¢jih in obdobjih
ter porast tamkaj$njega prebivalstva, saj veje $tevilo prebivalcev daje ve¢ mutacij, ve¢je
$tevilo rodov pa vedjo ¢asovno pogostost mutacij.
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Sele celovito upostevanje navedenih in drugih moznih vidikov, bo bolje osvetlilo
dosedanja razhajanja v teoreti¢nih predpostavkah in prakti¢nih izracunih, glede pojavljanja
posameznih genskih skupin v preteklosti.

Zakljucki

Za ¢asovno umestitev posameznih genskih skupin je pomembnej$a analiza mt-mutacij,
saj razen v mlajSem obdobju prevladuje enaka starost rodov, zaradi mnogih kopij pa je
zelo majhna verjetnost ohranitve ve¢jih mutacijskih sprememb. Smiselna je ¢asovna
enakomernost mutacij, ki pa je ocenjena v desetkratnem razponu od 0.025 do 0.26 mutacije
ali v povpreéju 0,142/lokacijo/milijon let [15]. Glede na arheoloske [16-18], jezikovne [19-
28] in genetske podatke [29-30] in njihovo celovito presojo [31], ocenjujem mt genetske
izra¢une kot premlade in stopnjo mt mutacij blizje manjsi vrednosti, to je okoli 0,05
mutacije/lokacijo/milijon let.

Casovno umestitev Y haplotipov je treba uskladiti s ¢asi mt haplotipov in upostevati
razli¢nost mutacij v odvisnosti od razli¢nosti haplotipov na posameznih obmo¢jih in
miroljubno ali bojevito naravo tamkaj$njih ljudstev.

Zgodovinska genetika

kazalci mtDNK

Zanimive so primerjave genskih skupin mtDNK v kosteh in zobeh davnih prebivalcev,
ki lahko nakazejo nekatere genetske mejnike [32].

Opozarjam na razlike v $tevilih obravnavanih okostij v navedenih tabelah in v spremnem
besedilu, ki pa za naso primerjavo niso bistvene, zato oboje uskladim in ohranjam ¢im
manj spremenjeno.

Neolitik in Kalkolitik nista lo¢ena, zato sem uposteval $tevilo primerov v tabelah, kar
pa se ne pokriva z navedenimi pokrajinami in s starostjo najdb.

Pri razli¢nih moznostih genskih opredelitev upostevam le eno in praviloma prvo
navedeno, negotovih izidov pa ne upostevam.

Middle/Upper Paleolithic mtDNA
Countries: Russia - 2: 1x U2, Germany - 2: 2x U, Spain - 2: 1x U, RO, Italy - 2: 1x N, RO

Period/Haplogroup |N |RO/HV |H|V| ] |T|U|(U2)|(U3)|(U4)|(U5)| K |1 W|X | Other
PaleolithicmtDNA,7 | 1| 2 |o|ojojol4| ()| (© | © | @ |ojlolojo| o

-V najstarejSem obdobju ob dokaj uravnotezeni razporeditvi najdis¢ izstopa genska
skupina U.

Mesolithic mtDNA

Countries: Russia — 3: 1x U5a, U5al, U5b, Lithuania - 4: 3x U5b2, 1x U4, Poland - 3:
2x U5bl, 1x U5a, Germany - 4: 2x U4, 1x U5a2a, U5b2, Sweden - 17: 6x U5, 8x U4, 1x V,
K, T, Luxembourg - 1: 1x U5a, England - 1: 1x U5, Portugal - 8: 4x H, 2x U, N.

Period/Haplogroup N |RO/HV|H |V | ] |T|U|(U2)|(U3)|(U4)|(U5)|K|I|W|X |Other
Mesolit. mtDNA, 40 2 0 4 |1/0|1(31] (0) | () |(11)|(200[{1 (0|0 |0 0
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-V starejSem obdobju ob dokaj uravnotezeni razporeditvi prav tako izstopa genska skupina U.
Early Neolithic & Chalcolithic mtDNA

Countries: Germany — 44: 2x W, U, V, 3x HV, 4x ], 6x N, 7x K, 8x H, 10x T, Czech
Republic - 6: 1x H, J1c, 2x K, T2, Hungary - 7: 1x D1, C5, 2x N9a, 3x N, Portugal - 4:
1x H, V, 2x U, Ukraine - 7: 1x J, T4, V, 2x H, HV, Catalonia - 11: 1x 11, U4, W1, 2x J,
T2, 4x H.

Period/Haplogroup N|RO/HV | H |V |] | T |U|(U2)(U3)(U4)(U5)|K|I|W|X|Other
Early/Midd. mtDNA, 79 |16 3 15/ 3(5(14(7 ()| (1) | (0) | (4) |15/0|2 |2 2

-V zgodnjem srednjem obdobju izstopajo nemski genske skupine N, H, K in T, saj so
tam najdbe najpogostejse.

Late Neolithic & Chalcolithic mtDNA

Countries: Denmark - 2: 1x U4, U5a2a, Sweden - 3: 1x H, J, T, Germany - 8: 1x J,
2x K, T2c¢, 3x U5, France - 29: 1x V, 2x Kla, HVO, T2b, 4x X2, 6x H, J1, U, Spain - 2: 1x
Hlla, L1b1, Catalonia - 14: 1x V, D, 2x HV, RO, 4x H, L3, England - 3: 1x Nla, U5b, X2,
Catalonia - 18: 1x H3, K1a, X1, 2x U5, T2b, 3x K, 4x H, N, Basque - 113: 3x L2, 11x T, 14x
J, 18x U, 24x K, 43x H.

Period/Haplogroup N|RO/HV|H |V | ] | T|U|(U2)|(U3)|(U4)|(U5)|K|I|W|X|Other
LN&CmtDNA174 | 0| 7 |58/2/25/ 8130/ (0) | (0) | 2) | (9) |27]1|1]2] 10

-V mlajsem obdobju in ob pretezno zahodnih vzorcih izstopata genski skupini H in U,
patudi KinJ.

Bronze Age mtDNA

Countries: Denmark - 8: 1x H, I, K12a, U4, U5b, X2, 2x K1b, Germany - 34: 5x J, T2,
8x U, 16x H, Catalonia - 8: 1x K, V, 2x U, 4x J, Greece — 4: 1x H, U5ala, 2x K, Scotland -
3: 1x H, T1, U, Basque - 5: 1x H, 2x J, U, Rumania - 2: 1x H17, H2b, Ukraine - 2: 1x H5a,
Ubala, Sardinia - 14: 1x HVO, J, 2x U2, 11x H.

Period/Haplogroup | N | RO/HV |H |V | ] | T |U |(U2)|(U3)|(U4)|(U5)| K| I |W| X |Other
B.AgemtDNA 59 | 0 0 |22/1|11]6)17l ()| © | |ao|e|1lo|1]| 0

- V bronasti dobi ob pretezno zahodnih vzorcih zopet izstopajo genske skupine H in U,
patudi]in K.

Iron Age mtDNA
Countries: Denmark - 20: 1x ROa, T2b, V, 2x ], K, 3x I, 10x H, Catalonia - 24: 1x RO,
T, V,2x],K, W, 3x H, 12x U.

Period/Haplogroup | N |RO/HV|H |V | ] | T |U|(U2)|(U3)|(U4)|(U5)| K| I |W|X Other
Ir. Age mtDNA 47 0 2 21031437/ (M| M@ @) |4|1]2]0 0

-V zelezni dobi ob pretezno zahodnih vzorcih izstopata genski skupini H in U, pa tudi
KinJ.

Komentar
- Starej$a obdobja kazejo najve¢ genske skupine U, odstopa le srednji Mezolitik, kar pa
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je pogojeno s pretezno nemskimi nahajali§ci.

V mlajsem obdobju mo¢no izstopa genska skupina H, pa tudi genske skupine J, K in
T, ki so po Evropi dokaj enakomerno razporejene.

Vidno izstopa tudi najstarej$a genska skupina U, ki je pretezno prisotna na vzhodnem
delu Evrope, kar se mo¢no pozna pri najdis¢ih obravnavanih vzorcev.

Primerjava Baskov in Kataloncev

Ker so ugotovljene dolo¢ene povezave slovanskih jezikov z baskovic¢ino [33] je

zanimiva primerjava mtDNK med Baski, Portugalci, Spanci in Katalonci. Primerjava
po Stevilu okostij glede na prevladujoce genske skupine in njihove delezZe je podana v
tabeli 1 in grafu 1, ki pa zaradi skromnih podatkov Portugalcev in Spancev prikazuje

le Baske in Katalonce.

Tabelal: Porazdelitev delezev predanti¢nih genskih skupin na Iberskem polotoku v odstotkih

mtDNK | BAS KAT POR SPA BAS KAT POR SPA
H 44 18 5 37,29 24,00 41,67 0,00
K 24 7 20,34 9,33 0,00 0,00
U 20 17 4 1 16,95 22,67 33,33 | 25,00
J 16 8 13,56 10,67 0,00 0,00
T 11 5 9,32 6,67 0,00 0,00
L 3 4 2,54 5,33 0,00 0,00
N 4 2 0,00 5,33 16,67 0,00
A 3 1 0,00 4,00 8,33 0,00
RO 3 1 0,00 4,00 0,00 | 25,00
ost 6 2 0,00 8,00 0,00 | 50,00
VSE 118 75 12 4 100 100 100 100

Dale¢ najvec podatkov je za Baske, pri Kataloncih pa so zajeti tudi Valenci, saj oboji
predstavljajo jugovzhodni del.

Bistvena razlika je v precej manjSem delezu H in K, pa tudi ] in T ter v ve¢jem delezu
U pri Kataloncih.

Ker imata genski skupina H in K po Evropi skoraj enako razporejene deleze, Baski pa
so imeli manj genske skupine H in bistveno ve¢ severnoafriske oziroma Palestinsko-
Egiptovske genske skupine K, je verjetno, da je naselitev Baskov bistveno starejsa od
ostalih.

Vedji del genske skupine U pri Kataloncih je pogojen z vzhodnim delom Pirenejskega
polotoka; verjetno gre za kasnej$o naselitev preko Gibraltarja.

Genska skupina L je srednjeafriska, genska skupina V je severnoafriska, genski skupini
N in T imata verjetni izvor v Palestini-Egiptu, genska skupina J pa je evropska, lahko
pa izvira tudi iz srednje Azije; ker imajo Katalonci prav te genske skupine, bi morda
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Graf 1: DeleZi predanti¢nih genskih skupin mtDNK Baskov in Kataloncev v odstotkih
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to kazalo na poselitev romansko govorecih ljudstev iz severne Afrike.
Zanimiva je tudi primerjava tedanjih in sedanjih genskih skupin, ki so prikazani za
tedanje Baske - $tevilo okostij in starost: 61, od 5.300 do 5.040, 24, od 4.800 do 4.100,
27, od 4.600 do 4.450, 6, okoli 3.500 pred sedanjostjo in za tedanje Katalonce [32]; ter za
sedanje Baske B_S in Spance S_S [34], saj za Katalonce v tem pregledu ni lo¢enega podatka.

Graf 2: Delezi predanti¢nih in sedanjih
genskih skupin mtDNK v odstotkih
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Primerjava je podana v grafu 2.
Opozarjam na pribliznost te primerjave, saj gre pri zgodovinskih podatkih za uvrstitev
okostja glede na prevladujo¢o gensko skupino, pri sedanjih podatkih pa za stvarne povprecne
deleze genskih skupin obravnavanih oseb na teh obmog¢jih.
Oitno je bistveno povelanje deleza genske skupine H, kar posledi¢no zmanjsuje deleze
vseh ostalih genskih skupin, Ker je ta genska skupina po Evropi dokaj enakomerno
porazdeljena [34] je njeno povecanje verjetno posledica poljedelskih ljudstev, ki so se

hitreje mnozila.
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Graf 3: DeleZi predanti¢nih in sedanjih skupin
mtDNK v odstotkih brez genske skupine H

Ker izjemno povecanje deleza genske skupine H kvari primerjavo ostalih delezev
prikazujem tudi deleze z izlo¢itvijo genske skupine H na grafu 3.
Pri Baskih je o¢itno bistveno zmanjs$anje genske skupine K in T ter povedanje genske
skupine U in V. To kaZe na njihovo manj$e mesanje s prebivalci Pirenejskega polotoka
in ve¢je s severnimi in zahodnimi sosedj; saj se je delez pri K in T zmanjsal, pri Spancih



32

pa je enak ali pa se je povecal. Tudi severnoafriska genska skupina V kaze moc¢no
povecanje, vzhodnoevropska genska skupina U pa tudi kaze na mo¢no povecanje v
nasprotju s Spanci.

- Najbolj pa o staroselstvu Baskov in 0 majhnem mesanju njihovega prebivalstva prica
zelo majhen del ostalih mtDNK genskih skupin.

Splosna primerjava

Splo$na primerjava starostne in obmoc¢ne razporeditve starih in sedanjih mtDNK
genskih skupin kaze precej podobno sliko. To vsaj delno potrjuje tudi izra¢une starosti
mtDNK genskih skupin, ki kazejo pojavljanje za Slovenijo v povpre¢ju okoli 5.900 let pred
sedanjostjo in so podani v tabeli 2. Podatki za Slovenijo so podobni tistim, ki jih je Sykes
dobil za Irsko in so podobni tudi za celo Evropo [10].

Tabela 2: Povprecni ¢asi naselitve mtDNK haplotipov na prostoru Slovenije [10]

Skupina mtDNK H U J T K \% w X I Skupaj
Stevilo oseb 147 53 31 31 19 15 9 7 7 329
Povp. doba naselitve 4834 | 8016 | 4554 | 6006 | 6202 | 2063 | 7533 |22113|16129| 5918

- Povpre¢na doba naselitve mtDNK slovenskih genskih skupin je vec kot stirikrat ve¢ja
kot pa ocitno napac¢na teza o priselitvi Slovencev v 6. stoletju.

-  Povprecni ¢asi naselitve slovenskih mtDNK genskih skupin so okoli 6000 let, kar sega
v geolosko dobo Holocena in v kameno arheolosko dobo Mezolitika.

Kazalci Y-DNK

Podatkov predanti¢nih genskih skupin Y-DNK je v istem viru bistveno manj, le 48
v primerjavi s 406 podatki mtDNK, kar je le okoli 12 % [32]. Tudi njihova zanesljivost je
precej manjsa in glede na njihove precejsne spremembe tekom ¢asa in prostora, analiza
lahko le nakazuje nekatere genske ¢asovne in razvojne tocke, ne daje pa smiselno povednih
izidov glede mozne poselitve Evrope.

Prikaz naselitve posameznih Y-DNXK skupin v Sloveniji, kot jih je podal Darko Vrecko,
ki je podal ¢ase naselitev tudi za mtDNK genske skupine, je prikazana v tabeli 3 [10].

Tabela 3: Okvirni ¢asi naselitve pomembnejsih Y-DNK genskih skupin v Sloveniji

Genska skupina Y-DNK Rla R1b I1 I2a
Povpre¢na doba naselitve 1600 2700 2000 1600

- Prav vsi ¢asi naselitve glavnih slovenskih Y-DNK genskih skupin so, kljub o¢itni
podcenjenosti glede na ¢ase naselitev mtDNK, starejsi od domnevne priselitve Slovencev
v 6. stoletju.

Slovenci

Genetika nam pomaga pri presoji genetske sorodnosti nekaterih obmocij in v
primeru znanih priselitev lahko precej pomaga. Pri staroselstvu pa zadeve niso tako
preproste, saj gre za tiso¢letna obdobja, zato so se jeziki lahko precej spremenili, ¢eprav
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se je ljudstvo le malo selilo. Znacdilen primer je srednja Evropa, prvotno poseljena
vecinsko s Sloveni, ki so se najveckrat imenovali Veneti v razli¢nih oblikah in z drugimi
plemenskimi imeni.

Slovene pa so bojevita germanska in romanska ljudstva plenila in pokorila ter jim
vsilila svoj jezik, zato poteka jezikovni in genetski mejnik od vzhodne Nemcije do Alp
in Italije. Jezikovni mejnik v davni preteklosti pa je bil bistveno bolj zahodno, nekje po
sredini sedanje Francije, o ¢emer pricajo tlopisna imena in najstarejsi galski napisi, ki so
dobro razumljivi v slovenskem jeziku [35-37].

Jezikovne ostaline pa so tudi na evropskem zahodu: Baski, s katerimi imamo prece;j
skupnih besed in besednih oblik [33], Bretonci in Normandijci v Franciji, WaleZani ter
Skoti v Angliji, kjer so tako tlopisna imena kot druge jezikovne ostaline [25, 37].

Genetika pa nam nudi tudi dokaj zanesljive podatke prav o nasih prednikih, saj so
opravljene preiskave okostij iz nase neposredne blizine. Nase staroselske korenine nedvoumno
potrjujejo genetske primerjave sedanjega prebivalstva z okostji iz alpskih obmo¢ij, okostij
Etru$¢anov in Se posebej z okoli 2400 let starimi okostji Venetov iz mesta Adria, saj imajo
od 5 preiskanih okostij kar §tiri okostja genske skupine sedanjih prebivalcev in okoli 20
odstotkov Slovencev nosi njihove genske skupine [29-30].

Etruscani

Zanimiva je genetska primerjava okostij Etru§¢anov z danasnjimi prebivalci okoliskih
italijanskih dezel in prebivalci iz njihovega bajeslovnega izvora iz okolice Smirne v Tur¢iji,
saj naj bi se pod vodstvom Eneja v Italijo priselili po padcu Troje [38].

To priselitev podpirajo tudi jezikovne raziskave, saj so Hetiti zasedli obmocje Hatov,
hetitsko kraljestvo pa je zaradi notranjih razprtij propadlo in preziveli Hati so nam zapustili
precej starofrigijskih napisov, ki obsegajo dobo od 8. do 3. stoletja pr. Kr. Ti napisi so dobro
razumljivi v slovenskem jeziku in tudi precej etrus¢anskih napisov je dobro razumljivih
v slovens¢ini, kar oboje potrjuje legendo o Eneju, ki naj bi se po padcu Troje priselil v
severno Italijo [39-42].

- Studija 7al ne podaja genskih podatkov, zato ustreznost in zanesljivost te genetske
primerjave ni mo¢ preveriti.

lentanatolia.co

‘mavsy NClentanatolia.com

BlackSea

Mediterranean Sea |

Mediterranean Sea

Slika 9: Lidijsko obdobje 900 - 547 pr. Kr  Slika 10: Hetitsko obdobje 2,000 - 700 pr. K.
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Zgodovinsko dogajanje je glede izvora Etrus¢anov prikazano na slikah 9 in 10 [38].

Izsledki zgodovinske genetike

Arheologija nam omogoc¢a vpogled v razvoj Zivljenja na zemlji, v zacetke ¢love¢njakov
in sodobnega ¢loveka, genetika pa opisuje izvor in razsirjanje sedanjega ¢lovestva.
Svet je poseljen s sodobnim ¢lovestvom Ze okoli 200.000 let, zgodovinska genetika pa
nam lahko govori po ohranjenih genskih ostankih, ki pa jih je malo in so le nekateri
bolje ohranjeni. Tudi tu pa lahko pricakujemo ve¢ podatkov, saj so sodobne analize
izpopolnjene in nam pri istih najdbah lahko podajo to¢nejse izide. Predvsem nam
lahko dodatno osvetle ¢ase nastanka dolo¢enih mutacij, ki so sedaj le prera¢unani s
smiselnimi predpostavkami.

Casi nastanka ali pojavljanja dolocenih genskih skupin nam govore le o njihovem
pojavu, medtem ko je poselitev z njihovimi nosilci praviloma Ze bistveno starejsa. Treba je
upostevati celoto znanj vseh smiselnih znanstvenih podrocij, pa tudi celoto na posameznih
podrog¢jih. Prav pri genetiki so sicer povedne raziskave $iritev posameznih novejsih genskih
skupin, ki pa jih je treba za presojo preselitev soo¢iti z vedenji iz drugih podro¢ij in $ele
na osnovi skladnosti sklepati o njihovi vlogi.

Prav druge vede nam lahko podajo mnoge podatke in ¢lanek Bioloska in psihosocialna
evolucija ¢loveka, kaze tako pregledno delo, ki celostno obravnava izvor in razvoj sodobnega
¢loveka [43].

Razvoj cloveka

Predniki ¢loveka segajo Ze v davno zgodovino milijone let, zato se omejimo le na novejo
dobo. Pokon¢ni ¢lovek Homo erectus in Homo heidelbergensis segata Ze v davnino in se
poslavljata z nastopom arhai¢nega ¢loveka, ki je bil prisoten v ve¢ vrstah. Neandertalec
je izumrl sodobni ¢lovek pa je naselil celoten svet [44]. Casovni razpored je prikazan na
sliki 11, najdi$¢a Homo heidelbergensisa in Homo sapiensa s podatki o najdis¢ih in starosti

j archaic Neandertals

humans

Homo heidelbergensis

Iy ...
| [ s ||

900000 800000 700000 600000 500000 400000 300000 200000 100000 0
years ago

modern
humans

Slika 11: Casovni prikaz razvija cloveske vrste [44]

najdb pa na slikah 12 in 13 [45].
Glede na najstarej$o piscal na svetu iz Divjih bab je tudi v nasih krajih zanesljiva
naselitev modernega ¢loveka okoli 50.000 let pred sedanjostjo [46].
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Important Homo heidelbergensis Sites

Date of Fossil  Cranial - cm?
Africa
Heosisburah Bodo d'Ar 600,000 1300
Swanscombe 1" _U,fL, aC ST Broken Hill 700,000-400,000 1280
A 7| LakeNdutu  400,000-250,000 1100
"~ Israel
Steinheim [ - Gesher Benot 790,000
577665 Jinniyshan )ﬁ) Europe
g Arago Cave 450,000 1150
Atapuerca 800,000-400,000  1125-1390
Boxgrove 524,000-478,000
Ehringsdorf 245,000-190,000 1450
Happisburgh 780,000
Mauer 500,000
T Petralona Cave  400,000-250,000 1230
A Sl Steinheim 400,000-300,000 1100
Q AN Swanscombe 400,000 1325
E_/— ‘glj Vértesszollos 475,000-250,000 1400
China
S Dali 200,000-100,000 1120
Jinniushan 280,000 1260
Maba 169,000-129,000
Slika 12: Najstarejsa najdisca Homo heidelbergensisa so v Afriki in Evropi [44]
Important Early Modern Homo sapiens Sites
- I 2 Date of Fossil
H’/ -}‘_:‘:3 __;_,n_fwuﬁr;g H_H_q"—’_”“‘——h___,_ East Africa
S 2| Herto, Middle Awash 160,000-154,000
Miagl Predmosti Zhoukoudi 27 omo1 195,000
ﬁu‘j} Y - (v Laetoli 120,000
" Peﬁera cu Oase Ol’d03 /J}J} IV South Africa
RO Q I g Border Cave 115,000-90,000
L‘l! 54 i_ Ly Py Klasies River Mouth 90,000
CroMagnan —r—Skhuland Qafzeh 7 13[.,‘}-—' Isracl
nd -\‘-L e — hiren dong Skhul and Qafzeh 92,000-90,000
E’Jumbe Capelle R\\___, AT é“lft—r&l”‘ .
L\_ﬂ_ﬂ_]‘ O s—LHetto U/ Lﬁ L|u1|ang Aii: ungo 60,000-46,000
e JJ & ===
= : L -, Ordos, Mongolia 40,000-20,000
) Lae{:n f ﬁ :LQ % Liujiang, China 139,000-111,000
{ ) ;] A F'\ Zhirendong, China 100,000
llk IRy /‘If Zhoukoudian upper cave, China 27,000
\ »—Border Cave } Europe
"I-" ——— _!L Lake Pestera cu Oase, Romania 36,000-34,000
i R Mungo Combe Capelle, France 35,000-30,000
ISEEies Rt isa ik Mlade¢ and Predmosti, Czech 35,000-25,000

Cro-Magnon, France 27,000-23,000
Slika 13: Najstarejsa najdisca Homo sapiens sapiensa so v Afriki in Aziji [45]

Casovni in obmocni razpored Y-DNK

Predvideni ¢asovni in obmoc¢ni razpored zacetkov posameznih Y-DNK genskih skupin
je podan v sliki 14 [47] in v tabeli 4 [48].

Casovni razvoj evropsko zanimivih Y-DNK genskih skupin in njihovo razvejanje je
prikazano v sliki 15 [49].
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Y-DNA Human Migration (Haplogroups)

Thousands of Years Ago
- A 60 - 5 -0 s
- B 50 - 0 23 - 03 10
=R S0 - 2 20 - p 35
f— 0 -G 20 - O 0
- C 50 - H 30 - Q3 10
E 50 - K L] - Rl 30
-Ba - L 30 - Rla W
Bb 30 -— 10 - Rib 25
- F LH] - N 1o

FamilyTreeDNA
Copyright 2006

Slika 14: Obmocni razpored predvidenega izvora in Siritve Y-DNK genskih skupin [47]

- Slika prikazuje izvor iz vzhodne Afrike in kasnejse izvore na bliznjem vzhodu.

- Delni razvoj je predviden iz bliznjega vzhoda, ne pa iz osrednje Azije, ki pa ima skoraj
enako starost najdb kot Afrika. Tudi izvor v zahodni Evropi je predviden le iz vzhoda
ne pa tudi neposredno iz Afrike.

- Znadilni napaki sta J2J1, ki ne potekata tudi iz Afrike in R1b, ki po svoji starosti ne
more biti prinesen preko severne Evrope, ki je bila tedaj pod ledom, ampak preko juzne

Evrope ali preko Palestine in severne Afrike ter Gibraltarja, $e v ¢asu zadnje ledene
dobe.

Tabela 4: Mozni ¢asi pojavljanja evropsko zanimivih Y-DNK genskih skupin [48]

Haplogroup Possible time of origin Possible place of origin
K 40,000 years ago South Asia or West Asia
T 30,000 years ago West Asia

] 30,000 years ago Middle East

R 28,000 years ago Central Asia
Elb1b-M35 26,000 years ago East Africa

I 25,000 years ago Balkans

Rlal 21,000 years ago Southern Russia
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R1b 20,000 years ago Around the Caspian Sea or Central Asia
Elb1b-M78 18,000 years ago Egypt/Libya

G 17,000 years ago Between India and the Caucasus
2 17,000 years ago Balkans

J2 15,000 years ago Northern Mesopotamia

I2b 13,000 years ago Central Europe

Nlcl 12,000 years ago Siberia

I2a 11,000 years ago Balkans

R1b1b2 10,000 years ago North or south of the Caucasus
J1 10,000 years ago Arabian peninsula

E1b1b-V13 10,000 years ago Balkans

I2b1 9,000 years ago Germany

12a1 8,000 years ago Sardinia

[2a2 7,500 years ago Dinaric Alps

E1b1b-M81 5,500 years ago Maghreb

nn 5,000 years ago Scandinavia

R1b-L21 4,000 years ago Central or Eastern Europe
R1b-S28 3,500 years ago Around the Alps

R1b-S21 3,000 years ago Frisia or Central Europe

I2bla < 3,000 years ago Britain

- Starejse evropske genske skupine imajo izvor praviloma na $ir§em osrednjem zahodnem

delu Azije, kar potrjuje tezo o pretezni poselitvi vzhodne Evrope iz tega predela,

poselitev zahodne Evrope je sicer mozna, verjetnej$a pa je preko severne Afrike, saj
¢as nastanka skupine R1b pade Ze v zadnjo ledeno dobo.

Predviden ¢asovni in obmo¢ni razpored izvorov razli¢nih ¢loveskih prednikov

¢loveénjakov, neandertalcev in homo sapiensov je podan tudi na sliki 16 [50].

Casovni in obmocni razpored mtDNK

Predvideni ¢asovni in obmoc¢ni razpored zacetkov posameznih mtDNK genskih skupin

je podan v sliki 17 in v tabeli 5 [51].

Prikaz je pomanijkljiv, saj prikazuje izvor le iz juzne Afrike, kar ni skladno z arheologki

najdbami. Delni razvoj je predviden iz bliznjega vzhoda in iz osrednje Azije, ki pa ima
skoraj enako starost najdb kot Afrika. Tudi izvor v Evropi je predviden le iz vzhoda na pa
tudi neposredno iz Afrike.

Komentar

V nasprotju z Y-DNK, ki naj bi imela izvor v vzhodni Afriki, je tu predviden izvor v

juzni Afriki, kar ni skladno in je manj verjetno.
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Chronological development of Y-DNA haplogroups

R1 uluz
R1b-8116

Jeses

R1b-528
R1b-521

Nict

42,000 ybp

40,000 ybp \
38,000 ybp "
36,000 ybp
34,000 ybp
32,000 ybp
30,000 ybp J
28,000 ybp
26,000 ybp

24,000 ybp

22,000 ybp /
20,000 ybp e
18,000 ybp
16,000 ybp

14,000 ybp |
12,000 ybp
10,000 ybp [
8,000 ybp
6,000 ybp

"
4,000 ybp |
2,000ybp |14

iZbia

Elb

Eibib

E-M78

Last Glacial
Maximum (LGM)

Slika 16: Cloveski predniki: 1. Homo sapiens, 2. Neandertalec, 3. Zgodnji clovecnjaki [50]

Prehod iz Azije v Ameriko je predviden v 15. tisocletju, ko je bilo to obmod¢je zaledenelo,
kar je sicer omogocalo kopenski prehod, ki pa je bil zelo dolgotrajen in ob tedanji
skromni poseljenosti manj verjeten, zato je verjetnejsi prehod v medledeni dobi od
20.000 do 30.000 let pred sedanjostjo.
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Slika 17: Obmocni razpored predvidenega izvora in Siritve mtDNK genskih skupin [51]

Tabela 5: Predvideni ¢as pojavljanja evropsko zanimivih mtDNK genskih skupin [51]

Haplogroup Possible time of origin Possible place of origin

N 75,000 years ago India or South Asia

R 70,000 years ago India or South Asia

U 60,000 years ago North-East Africa or South-West Asia
pre-JT 55,000 years ago Middle East

JT 50,000 years ago Middle East

U5 50,000 years ago Western Asia

U6 50,000 years ago North Africa

Us 50,000 years ago Western Asia

pre-HV 50,000 years ago Near East

J 45,000 years ago Near East or Caucasus

HV 40,000 years ago Near East

H over 35,000 years ago Western Asia

X over 30,000 years ago north-east Europe

U5al 30,000 years ago Europe

I 30,000 years ago Caucasus or north-east Europe
J1la 27,000 years ago Near East

w 25,000 years ago north-east Europe or north-west Asia
U4 25,000 years ago Central Asia

J1b 23,000 years ago Near East

T 17,000 years ago Mesopotamia

K 16,000 years ago Near East

A% 15,000 years ago Iberia and moved to Scandavia
H1b 13,000 years ago Europe

K1 12,000 years ago Near East

H3 10,000 years ago Western Europe
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- Najstarejsi zacetki mtDNK genskih skupin so predvideni v juzni Aziji in bliznjem
vzhodu, niso pa prikazani njihov izvori, saj naj bi vse potekalo iz Afrike.

Predviden razvoj evropsko zanimivih mtDNK skupin je prikazan na sliki 18 [51].

European mtDNA haplogroups chart
N
X I W R
el e, 1
X1 x2 pre-HV JT U
—_— I ——— 1
X2a X2b X2c X2d X2e HV ] T U1 U203 U4 U5U6 USK
—_ - 1 1 L4
H \" nj2 TIT2T3T4 TS Usa U5b Usa Usb K1 K2
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Slika 18: Predviden razvoj mtDNK skupin [51]

Vremenske razmere

Vremenske razmere so se zelo spreminjale, kar je ¢asovno in temperaturno prikazano
za obdobje wiirma in holocena na sliki 19 [52].
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Slika 19: Prikaz srednje letne temperature v Srednji Evropi v wiirmu in holocenu [52]

Dvig morske gladine po zadnji ledeni dobi
Dvig morske gladine po zadnji ledeni dobi za okoli 140 m je precej spremenil ozemlje
in mnoga tedaj naseljena obmod¢ja so bila poplavljena, ljudje pa so se morali seliti na visje
lezece predele. Obmocja kopnega med zadnjo ledeno dobo so razvidna iz slike 20 [53].
Opozoriti moram na bistveno napako v Sredozemskem morju, saj je bila res kopna
ozina Gibraltar, Sredozemsko morje pa se je znizalo le za okoli 100 metrov, saj se je prekinil
dotok oceanske vode, zato je napa¢na kopna povezava med Italijo in Tunizijo in med

Italijo in Albanijo, poleg tega pa sta globini morja na teh mestih bistveno ve¢ji od upada
gladine oceanov.
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Slika 20: Morje in kopno med zadnjo ledeno dobo [53]

Prikaz poselitve Evrope s sodobnim ¢lovestvom Ze med zadnjimi ledenimi dobami je
prikazana na sliki 21 [54]. Manjka pa prikaz poselitve severne Afrike v istem obdobju, saj
je bila prav gotovo poseljena pred Evropo.

Aurignacian culture [] Maximum extent of land
7,000 - 41,000 years ago Extent of land in aurignacian
[ Area of aurignacian presence ™=, Mountzins
@ Principal sites Maximum extent of glaciers

v &
6. Languedee 13, Venl 20, Eastern Slovakia

7. Provence 14.Meug-ms 21.Tran9;|1|vanin ) '26
%&""ﬁ&m Ii‘&iﬁ%m gé &ﬁ"aw =

10, Acaic 17. Moravia . Crimea =

11. Bosnia 18,

Silesia 25. Greece
12. Slovenia 19. Bikk mountains 26. Levantine Aurignacian

Slika 21: Kultura aurignaciena ter morje in kopno med zadnjimi ledenimi dobami [54]
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- Slika zdruZzuje najve¢jo poledenitev v ¢asu zadnje ledene dobe s ¢asom medledene
dobe od 43.000 do 48.000, kar ni zdruzljivo.

- Ocitna je napaka pri Gibraltarju, ki bi moral biti kopen, razvidno pa je tudi dosledno
izlo¢anje severne Afrike, kar kvari sicer dober prikaz poselitve tedanjega ¢asa.

- Med 10.000 PS in 8.000 PS je bil led v navedenih povirjih Ze ve¢inoma stopljen in
gladina se zato ni vi$ala, ampak celo nekoliko nizala.

Dvig svetovnega morja ob otoplitvi po zadnji ledeni dobi je po ¢asu in po raziskanih
obmo¢jih prikazan na sliki 22 [55]. Zanimiva je primerjava dviga svetovnih morij z dvigom
Sredozemskega morja, ki je podano na sliki 23 [52].
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Slika 22: Dvig morja ob otoplitvi po zadnji ledeni dobi [55]
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Slika 23: Visina Sredozemskega morja med ledenimi dobami in ob otoplitvi [52]

-  Pri 65.000 PS je bil Gibraltar Ze kopen in padanje gladine Sredozemskega morja do
35.000 PS je bilo odvisno le od izhlapevanja in zmanjs$anega pritoka rek zaradi kopicenja
ledu na njihovih pore¢jih.

- Stalna gladina med 35.000 PS in 15.000 PS je bila pogojena z ravnotezjem dotoka in
manj$ega izhlapevanja zaradi povecane slanosti morja.

- Med 15.0000 in 10.000 PS je bil dvig gladine zmeren: 40 m v 3.000 letih = 1,3 m / leto
in pogojen s topljenjem ledu v povirjih rek, ki napajajo Sredozemsko morje.
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- Med 8.000 in 6.000 se je hitrost dviga morja od prvega dviga 1,3 m / leto povecala na 50
m v 2.000 letih = 2,5 m / leto ali skoraj na dvakratno vrednost in to kljub temu, da bi
se morala gladina $e naprej znizevati. Razlog je v tem, da je 8.000 PS gladina svetovnih
morij dosegla vi$ino le 20 m manj kot danes. To je bil zacetek dotoka oceanske vode
v Sredozemsko morje preko Gibraltarske ozine. Tok je bil v zacetku skromen, a se je z
dvigom oceanov jacal in poglabljal svojo strugo, saj je bil kasneje mo¢nejsi in je neko¢
kopen prehod bistveno poglobil, saj je danes njegova najmanjsa globina okoli 300 m.

-  Potrebna koli¢ina vode za napolnitev Sredozemskega morja ob dvigu vi$ine gladine
za okoli 50 m in povrsini Sredozemskega morja 2,5 miljona km?* daje 125 x 10> m?
vode. V 2.000 letih to pomeni 62,5 km?letno, kar je malo v primerjavi z razliko med
lastnim dotokom in izhlapevanjem, ki je sedaj okoli 2860 km? letno.

Ozemlje med zadnjo ledeno dobo

Pred 6 milijoni let se je zaradi tektonskega narivanja afriske plosée na evrazijsko,
Gibraltarska oZina zaprla in Sredozemsko morje se je skoraj izsusilo. Dokaz za to so terciarne
plasti sadre in soli globoko na morskem dnu. Sredozemsko morje ima negativno vodno
bilanco: letno izhlapi 4690 km® vode, s padavinami in re¢nimi pritoki pa se je vrne le 1830
km?, kar pomeni razliko 2860 km® vode, zato bi se brez stalnega dotoka vode iz Atlantskega
oceana skozi Gibraltarsko ozino gladina letno zniZala za 1,4 m in bi se v priblizno 1500
letih izsusilo [56]. Iz oceana priteka po povr$ini manj slana po dnu pa odteka bolj slana
voda, kar pomeni nekoliko nizZjo temperaturo in slanost na zacetku Sredozemskega morja.

Gibraltarsko ozino je, glede na vecjo globino plasti sadre, poglobila erozija dotekajoce
vode is Atlantskega oceana $e pred zacetkom ledenih dob, to je pred okoli 80.000 PS. Glede
na ugotovljeno spremembo gladine Sredozemskega morja med ledenimi dobami in otoplitvi,
pa je bila Gibraltarska ozina o¢itno kopna $e na zacetku otoplitve po zadnji ledeni dobi do
okoli 8.000 PS, ko je postopoma zacela v Sredozemsko morje vdirati oceanska voda, kar
je razvidno iz povecane hitrosti dviga gladine Sredozemskega morja.

Sedanje stanje Gibraltarske ozine je podrobno prikazano na sliki 24, kjer so podane
njene $irine in globine [57].

Slika 24: Sirine in globine Gibraltarske oZine [57]
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Najmanjsa globina okoli 300 m je v obmo¢ju Camarinal Sill, najmansa ozina pa je
okoli 13 km pri Tarifa Narrows.

Izrazito se stopnjuje globina proti Sredozemskemu morju, kar kaze na erozijo ob dotoku
oceanske vode ob polnjenju praznega Sredozemskega morja. Erozija je bila u¢inkovita,
saj gre za zdrobljeni del med afrisko in evrazijsko plosco.

Globina erozijskega kanala kaze na polnenje Sredozemskega morja ob bistveno znizani
globini, kar pomika ¢as polnenja dale¢ nazaj v preteklost, ko je bilo Sredozemsko morje
skoraj izsu$eno.

Iz gladine Sredozemskega morja pred in med ledenimi dobami in dvigom po zadnji
ledeni dobi pa je ocitno, da je prislo okoli 65.000 PS do ponovnega dviga Gibraltarske
ozine, ki je bila zopet kopna in je preprecevala dotok iz Atlantskega oceana.

Zacetek prelivanja so povzrocili visoki valovi, ki so odnasali povrsinsko plast in tako
poglabljali dotok. Zacetna razlika gladin je bila ob 20 m nizji gladini oceana v ¢asu
8.000 PS okoli 30 m, ki se v ¢asu do 7.000 PS ob dvigu oceanov za 20 m in enakem
dvigu Sredozemskega morja ni spremenila. V naslednjem tisocletju pa se je gladina
obeh morij pocasi izenalevala.

Bistveni del dotoka predstavlja razlika med lastnim dotokom in izhlapevanjem. Zaradi
precej vi$je tedanje temperature ocenjujem izhlapevanje dvojno, lastni dotok pa polovi¢no
od sedanjega: 4690 km® x 2 - 1830 / 2 = 8465 km® letno. Skupno s polnenjem 62,5 km®
na leto je v 2.000 letih pritekalo skozi Gibraltar iz Atlantskega oceana okoli 8500 km?
letno.

Dotok vode je: 8500 x 10°m? / 365 x 24 x 3.600 = 269.500 m*/s, kar je ve¢ji pretok od
Amazonke s povpre¢nim pretokom 219.000 m?/s in najvecjih rek: Congo 41,800 m’/s,
Orinoco 33.000 m?*/s, Yangtze 31.900 m?*/s, Madeira 31.200 m*/s, Negro 26,700 m’/s,
Yenisei 19,600... Donava 7.130 m?/s itd [58].

Tako mocan tok je hitro poglobil preliv na globino okoli 50 m in naredil tolmune dodatne
globine okoli 50 m, poglobitev pod globino 100 m pa zahteva druge vzroke. Razlog
je najverjetneje v bistveni temperaturni razliki Atlantskega oceana in Sredozemskega
morja. Po karti poledenitve v zadnji ledeni dobi je bila zahodna Evropa oblozena
z ledom precej juzneje kot vzhodna Evropa, glej sliko 16 [59]. To kaze, da toplega
zalivskega toka takrat Se ni bilo, bil pa je mrzli tok in je mrzla oceanska voda po dnu
dotekala v Sredozemsko morje in tako poglabljala preliv $e precej pod globino 100 m.
To se je lahko nadaljevalo e po izenacitvi gladin in je toplo povrsinsko morje lahko
celo iztekalo.

Morda pa se je Gibraltarska ozina ob potresih v Sredozemlju po 3250 PS znizala na
sedanjo raven.

Vremenske razmere med zadnjo ledeno dobo so pomembne za poselitev Evrope in so

prikazane na sliki 25.

Med zadnjo ledeno dobo je bilo ozemlje precej obsirnejse zaradi okoli 140 m nizjega

svetovnega morja, ki pa na sliki 25 ni prikazano, je pa bilo pomembno za poselitev Evrope,
saj je pomenilo kopenski prehod preko Gibraltarja. Celotno Sredozemlje je bilo obljudeno,
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Slika 25: Poledenitev severne poloble med zadnjo ledeno dobo [59]

saj so bili ledeniki na Apeninih le na visini preko 1000 metrov, v severni Afriki pa $e
nekoliko visje [60].

Pre-neolitska vloga Gibraltarja

Pre-neolitska vloga Gibraltarja je prikazana tudi v $tudiji posameznih genskih in
drugih znacilnosti in kaze na poselitev zahodne Evrope preko Gibraltarja. Zaradi slabe
slike je graf izveden na novo, glej graf 4 [61].

Zakljucki te analize vodijo do boljsega razumevanja vloge Gibraltarske ozine v razvoju
modernega evropskega ¢loveka. Prenos genskih skupin preko Gibraltarske ozine iz Afrike
v Evropo v relativno visokih stopnjah poteka od pre-neolitskih ¢asov in kaze naravno
selekcijo in razvoj zahodnoevropskega genoma. Sorodnost obeh strani Gibraltarske oZine
je v paleolitiku zanesljiva, kasneje pa se zmanj$uje [61].

Iz navedenih primerjav ¢asovne in obmoc¢ne razporeditve mtDNK genskih skupin
lahko sklepamo na poselitev zahodne Evrope iz severne Afrike preko Gibraltarja, vzhodne
Evrope iz bliznjega vzhoda, na obmod¢ju Italije pa se mesata poselitve iz Afrike in iz Azije.

Obmocje Sredozemlja je bilo poseljeno ze v ¢asu zadnje ledene dobe, ko so Ze bile
prisotne glavne mtDNK genske skupine, saj gre za ¢as okoli 30.000 let pred sedanjostjo,
srednjo Evropo pa so poselili poljedelci $ele po otoplitvi po 10 tisocletju pred sedanjostjo.

Poselitev Zahodne Evrope preko Gibraltarja bi bila mozna tudi ¢e ne bi bil kopen,
kar dokazuje poselitev Avstralije z domorodci, saj je bilo treba premagati bistveno daljso
morsko pot in to v ¢asu okoli 70.000 let PS.
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Graf 4: Spremembe deleZev navedenih lastnosti v ¢asovnih obdobjih [61]
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- Sorodnost za 4 ¢asovna obdobja: P paleolitik — Gibraltar je kopen, PN paleo-neolitik —
Gibraltar je poplavljen, PNI palo-neolitik-islamska $iritev, N neolitik. Podani podatki
so za RH in GM ter za Y-STR, Y-SNP in mtDNA genske skupine.

Sedanja genetika

y-DNK primerjava

Genske skupine Y-DNK so bistveno bolj raziskane kot mtDNK, kar s stalis¢a prvobitne
poselitve ni razumljivo in lahko kaZze na prikrojevanje izsledkov, saj so genske skupine po
moskem potomstvu veliko bolj razprsene kot po Zenskem. Zato omogocajo bistveno $ir§o
izbiro raznih naselitvenih teorij, ki jih je treba presojati s celovitim upostevanjem vseh
bistvenih podatkov raznih znanstvenih podrodij, zlasti jezikoslovja, ki je bilo odrinjeno in $e
prav njegove najpomembnejse veje zgodovinskega jezikoslovja, ki proucuje zgodovinske sledi
v tlopisnih imenih, ki segajo dale¢ v zgodovino in so jih praviloma poimenovali staroselci.

Slovenci

Genetska Y-DNK primerjava Slovenije je izvedena na 16 pokrajinah, ki vedinsko
predstavljajo drzave oziroma narode [62-63]. Po najpomembnej$ih evropskih genskih
skupinah je ugotovljena skupna razlika delezev posameznih genskih skupin glede na
Slovenijo, ki kaze katere pokrajine so povpre¢no najblizje slovenskim genskim znacilnostim.
Primerjava je podana v grafu 5 in v tabeli 6.

O¢itno ni bilo vecjih preseljevanj, saj gre za zemljepisno celoto usmerjeno od Slovenije
proti severu in vzhodu in so ve¢je razlike $ele na ve¢jih oddaljenostih. Opazne izjeme so
Makedonija, Srbija ter Bosna in Hercegovina, ki imajo poudarjene svoje znacilnosti. Srbija
in Makedonija imata ve¢ji vpliv gréke genske skupine E1blb, Bosna in Hercegovina pa
najvecji delez lastne genske skupine I12+I2a. Naselitev Romunov, Bolgarov in Madzarov ni
prinesla vecjega skupnega vpliva, kar kaze, da je $lo za bojevite a malostevilne naseljence.

Hrvaska bistveno odstopa pri genski skupini Bosne in Hercegovine 12+I2a in pri genski
skupini R1b, ki ga je prinesla skupno s Srbi iz Ukrajine.
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Graf 5: Razlike delezev Y-DNK genskih skupin in smiselno izbranih pokrajinah v odstotkih
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- Najvedja odstopanja imajo: Italija pri $tirih, Bosna in Hercegovina pri treh, Srbija pri
$tirih in Makedonija pri dveh genskih skupinah.

- Najblizje pa so Ceska, Madzarska, Slovaska, Hrvaska, Poljska in Avstrija.

Tabela 6: Razlike delezev Y-DNK genskih skupinah in smiselnih pokrajinah v odstotkih

g:;‘l‘(‘)’gé’rfllpa Il [[2*+12a/12b Rla| Rib | G | J2 J*+JIEIbIb T | Q | N |Razlika
Avstrija 2,5 16 0| 85| 0565 9 1 6 1/0,5/0,5 52
Belorusija 6,5 4 1/14,5| 13,5| 1,5| 1,5 1 6|15 1| 5 57
Bosna-Hercegovina 7 28 | 1,5 21| 19,6 0,5 3 0| 11,5/ 2,5 0| 0| 94,6
Bolgarija 6,5 2 1/16,5| 55| 05| 17| 1 13] 1| 1| 0| 65
Hrvagka 1,5 20 1| 55| 155] 0,5/0,5 1 31,5 0] O 50
Ceska 1,5 13 2105 1,5/35] 3 1 3 1/1,5/0,5 32
Vzhodna Nemcija 71 20,5 3110,5| 12,5) 25| 1 1 4,5 1) 1} 1| 655
Madzarska 1,5 7 10,5 2| 6,535 4 1 6,5 1) 1} 1| 355
Osrednja Italija 6,5 20 31 31| 195 7]16,5 1 7135 0| 0 115
Makedonija 0,5 4 1| 21 101 25| 9 1 200 4| 0 O 73
Poljska 35 13 1/20,5| 7,5]0,5|0,5 0 2105 1| 1 51
Romunija 7,5 4 0/16,5| 7,5| 5| 10| 0,5 6|25(25| 0 62
Srbija 31 12,5 |1,5/19,5] 16,5| 03,5/ 0,5| 17,5 3| 1| 2| 80,5
Slovaska 3,5 12 1 75] 0505 1 1 6 1]2,5/0,5 37
Slovenija 0
Ukrajina 6,5 1 1| 85| 19,5 113,5| 0,5 4| 2| 4| 5| 56,5

- Najblizje po skupni razliki delezev zajetih genskih skupin je Ceska 32 %, ki ji slede
Madzarska 36 %, Slovaska 37 %, Hrvaska 50 %, Poljska 51 %, Avstrija 52 %, Ukrajina 56
%, Belorusija 57 %, Romunija 62 %, Bolgarija 65 %, Vzhodna Nemcija 66 %, Makedonija
73 %, Srbija 81 %, Bosna in Hercegovina 95 % in Osrednja Italija 115 %.
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Najvedjo razliko ima Italija, kjer je mo¢na podobnost z Bosno in Hercegovino, saj je
razlika med njunimi delezZi le 39 %, podobno kot med Slovenijo in Slovasko, ki imata le 36 %
razlike. Najmo¢neje odstopa Italija pri genski skupini R1b, ki je znacilna za zahodno Evropo.

Primerjava je za iste pokrajine izvedena tudi po dejanskih delezih posameznih genskih
skupin Y-DNK in prikazana v grafu 6 in tabeli 7.

Graf 6: Delezi genskih skupin Y-DNK v odstotkih po pokrajinah
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- Iz grafaje razvidno tako bistveno odstopanje posameznih genskih skupin kot precejsna
enotnost razli¢nih genskih skupin po posameznih pokrajinah.

- Umirjena razmerja posameznih genskih skupin imajo: Avstrija, Bolgarija, Makedonija
in Romunija, kar lahko kaZze na vecjo stalnost poselitve in s tem tudi na staroselskost.

Tabela 7: Delezi genskih skupin Y-DNK v odstotkih po pokrajinah

Obmodje/ 1 |[I2*+I2a I12b| Rla |R1b| G | J2 J*+J1EIbIb| T | Q | N | X
Haplogrupa

Avstrija 12 6 2 26 23| 8 12 0 9 1/0,5]0,5| 100
Belorusija 3 18 1 49 10 0| 1,5 0 91,5 1 5 99
Bosna-Hercegovina 2,5 50| 0,5| 13,5 4| 2 6 1| 14,5| 2,5 0| 0| 96,5
Bolgarija 3 20 1 18 18 1 20 0 16 1 1 0o 99
Hrvaska 8 42 1 29 8 1| 3,5 0 61,5 0| 0| 100
Cegka 11 9 4| 34 22| 5 6 0 6 1/ 1,5/0,5| 100
Vzhodna Nemcija 16,5 1,5 5 24 36| 4 2 0 7,5 1 1 1]99,5
Madzarska 8 15| 2,5] 32,5 17| 5 7 0 9,5 1 1 1]99,5
Osrednja Italija 3 2 5| 3,5 431 8,5| 19,5 2 1013,5, 0] O] 100
Makedonija 10 18 0| 13,5] 13,5| 4 12 0 231 4| 0| 0| 98
Poljska 6 9 1 55 16| 2| 2,5 1 51 0,5 1 1| 100
Romunija 2 26 2 18 16| 6,5 13| 1,5 9125125 0| 99
Srbija 6,5 34,5| 0,5 15 7115 6,5 0,5| 20,5| 3 1 21985
Slovaska 6 10 1 42 23 1 4 0 9 1/2,5]0,5| 100
Slovenija 9,5 22 2134,5| 23,5| 1,5 3 1 3| 0 0| O| 100
Ukrajina 3 21 1 43 4125 65| 0,5 71 2| 4| 5[995
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Najve¢ Rla ima Poljska 55%, ki ji slede Belorusija 49%, Ukrajina 43%, Slovaska 42%,
Slovenija 35%, Ceska 34%, MadZarska 33%, Hrvaska 29%, Avstrija 26%, Romunija 18%,
Bolgarija 18%, Srbija 15%, Bosna in Hercegovina 14% in Makedonija 14%. Ocitno je
center v Poljski in deleZi pojemajo proti vzhodu in jugu.

Najvec¢ 12+I12a ima Bosna in Hercegovina 50%, ki ji slede Hrvaska 42%, Srbija 35%,
Romunija 26%, Slovenija 22%, Ukrajina 21%, Bolgarija 20%, Belorusija 18%, Makedonija
18%, Madzarska 15% in Slovaska 10%. O¢itno je center v Bosni in Hercegovini, ki se
$iri navzven.

Najve¢ E1blb ima Makedonija 23%, ki ji slede Srbija 21%, Bolgarija 16%, Bosna in
Hercegovina 15%, MadzZarska 10%, Avstrija 9%, Belorusija 9%, Romunija 9%, Slovaska
9%, Ukrajina 7%, Hrvagka 6%, Ceska 6%, Poljska 5% in Slovenija 3%. Center je v Gréiji
in se od tod $iri v vse smeri.

Slovenija ima najve¢ genskih podobnosti s Slovasko in Cesko, saj odstopa vec le pri
bosanski genski skupini I2 + I2a.

Hrvaska se od Slovenije najve¢ razlikuje pri I2+I2a 20%, sledi R1b 15,5% in Rla 5,5%.
Srbija se od Slovenije najve¢ razlikuje pri Rla 19,5%, sledi E1blb 17,5%, R1b 16,5% in
I2+12a 12,2%. Ker je 12+I2a bosansko-hercegovska genska skupina, E1blb pa grika
genska skupina je za obmodje prvotne domovine znacilna razlika R1b. Najvedje
odstopanje deleza R1b od Slovenije ima Bosna in Hercegovina 19,6%, Ukrajina 19,5%,
Srbija 16,5% in Belorusija 13,3%.

Ker sta Bosna in Hercegovina ter Srbija delezni podobne prvotne naselitve ostaneta
kot prej$nja domovina Hrvatov in Srbov le Ukrajina in Belorusija.

Srbija se razlikuje tudi po genski skupini Rla, ki je ima 15%, kar je bistveno manj kot
pokrajine: Poljska 55%, Belorusija 49%, Ukrajina 43%, Slovaska 42%, Slovenija 34,5%,
Ceska 34% in MadZzarska 32,5%. Podobno vsebnost pa imajo Bosna in Hercegovina
13,5% Makedonija 13,5%, Romunija 18% in Bolgarija 18%, kar kaze na vecjo prvotno
starotrakijsko poselitev tega obmocja.

Problem zajema podatkov
Kako varljive so lahko posamezne podrobne primerjave Y-DNK genskih skupin pa
kazejo uporabljeni podatki [63] in sedanji podatki kot jih je podala M. M. Vakar za Slovenijo

[64]. Podatki so prikazani v tabeli 8.

Tabela 8: Primerjava starejsih podatkov s spleta in sedanjih podatkov delezev Y-DNK genskih skupin

za Slovenijo

Genske skupine I1 |I2+I2a|I2b| Rla | R1b | G | J2 |J+J1 |E1blb| T | Q|N |Drugi
Slovenija [47] 9,5 22 2| 34,5| 23,5| 1,5 3 1 3 0] 0] 0 0
M. M. Vakar [64] 10,9 19,4 2,2| 37,5| 16,2 39| 29| 03| 48 1,21 0| 0| 0,7
Razlika delezev 1,4 2,6| 0,2 3 73] 24,01 07| 1,8 1,2 0 0| 0,7
Sprememba v % 12,8 13,4 9,1 8,0| 45,1| 61,5| 3,5(233,3| 37,5 100 0| O| 100

- Razlike so precej velike, zato je treba vrsiti primerjavo praviloma na istoizvornih

podatkih. Zlasti odstopa zahodnoevropska genska skupina R1b, ki ga imamo bistveno
manj kot pa nam ga dajejo starejsi spletni podatki.
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Obmocna porazdelitev
Obmocna porazdelitev Y-DNK
Porazdelitev delezev genskih skupin Y-DNK je za Evropo prikazana na sliki 26 s
preteznimi genskimi skupinami [65], na sliki 27 po delezih genskih skupin [66], za svet
pa po delezih genskih skupin na sliki 28 [66].

e/
Slika 26: Y-DNK po prevladujocih genskih skupinah v Evropi 65]

- Dobro je vidna lo¢nica vzhoda in zahoda, ki poteka po Apeninih in Alpah, severneje
pa je Ze delno mesano obmodje.

- Zahod ima najve¢ genske skupine R1b, na Balkanu prevladuje genska skupina I, na
severovzhodu je ve¢ genske skupine Rla, na Bliznjem vzhodu pa prevladuje genska
skupina J.

- Ker so upostevane le najmocnejse genske skupine je slika poenostavljena in je zato boljsa
preglednost, to¢nejsa preglednost pa je na sliki, kjer so prikazani delezi posameznih
genskih skupin.
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Slika 28: Y-DNK po domorodnih delezih v Svetu [66]
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V srednji Evropi je me$ano obmocje kar pri¢a o naselitvi srednje Evrope, ki je po
otoplitvi potekala severno po obeh straneh Alp. Cim bolj severno gledamo, tem vec¢
je genske skupine osrednjega in vzhodnega dela Rla in genske skupine vzhodnega in
Balkanskega dela I.

- Ker je prvotna poselitev na obmocju celotnega Sredozemlja, genetsko pa je Evropa
deljena na vzhodni in zahodni del, kaze oboje na poselitev vzhodne Evrope iz obmo¢ja
Bliznjega vzhoda preko Balkana, zahodne Evrope pa iz istega obmo¢ja preko Egipta
in severne Afrike.

- Svetovna razporeditev genskih skupin Y-DNK je zelo povedna: najvecja raznolikost je
na obmod¢ju BliZznjega vzhoda, ki ima bistvene evropske znacilnosti in v osrednji Aziji,
kjer prevladujejo azijske znacilnosti. To potrjuje poselitev Evrope iz obmo¢ja Bliznjega
vzhoda: Tur¢ije - TU, Iraka in Irana - PE in Armenije - GE.

- Poznacilnih evropskih genskih skupinah izstopa obmo¢je Turcije - TU, ki na zemljevidu
predstavlja Bliznji vzhod, saj Armenija — GE, Perzija - PE in Arabija - MA kazZeta ze
vecje odstopanje.

- Afrika, Daljni vzhod, Amerika in Oceanija imajo zelo enovito genetsko sliko prvotnih
prebivalcev.

- Velika raznovrstnost genskih skupin kaze na izvore ¢lovestva, kar se sklada z arheologkimi
najdbami v Palestini in Aziji, ne pa v Afriki. To kaze na neobic¢ajen razvoj ¢lovestva v
Afriki, ki je bil morda pogojen z naravnimi katastrofami, nalezljivimi boleznimi ali s
tezavnim prehodom preko puscavskega pasu.

mtDNK primerjava

Genetski podatki mtDNK so skromnejsi, so pa povednejsi, saj so razlike bistveno
manjse in gre v dobri meri za poselitev in ne za bojne ali plenilske pohode, ali pa za
trgovanje, kar vse so bila v ve¢jem delu moska opravila, ki so jim omogocala prenasati
gene na $ir$a obmodja.

Slovenci

Genetska mtDNK primerjava je izvedena na 16 pokrajinah, ki predstavljajo drzave
oziroma narode [67]. Po najpomembnejsih evropskih genskih skupinah je ugotovljena
skupna razlika delezev posameznih genskih skupin, ki kaze katere drzave so povpre¢no
najblizje slovenskim genskim znacilnostim. Primerjava je podana v grafu 7 in v tabeli 9.

V primerjavi z Y-DNK ni podatkov za Slovasko, Belorusijo in Romunijo, za Nem¢ijo
in Italijo pa so podatki le za celoto in ne po pokrajinah.

Oitno sta izkazani dve skupini: slovanska kjer so razlike manjse in neslovanska, kjer
imata Nemdija in Avstrija ve¢ zahodnoevropskih in manj vzhodnoevropskih genskih
skupin ter Bolgarija, Gréija in Italija, ki imajo manj znacilnih evropskih genskih skupin
in ve¢ ostalih neznacilnih evropskih juznih genskih skupin.

Genetska obmocna razporeditev mtDNK kaze na znacilno slovansko obmogje, ki
gre od Slovenije vzhodno in severno ter na obmodje z ve¢jim vplivom juznih evropsko
neznacilnih genskih skupin, ki zajema juzni del Balkana.
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Graf 7: Razlike delezev mtDNK genskih skupin po smiselno izbranih drzavah v odstotkih
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Najmanjse razlike so pri Poljski in Hrvaski. Pri ostalih genskih skupinah so najblizje
Poljska, Ceska, Avstrija, Makedonija in Nemc¢ija.

Tabela 9: Razlike delezev mtDNK genskih skupin po smiselno izbranih drzavah v odstotkih
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Najblizje po skupni razliki delezev zajetih genskih skupin je Poljska 18 %, ki ji slede

Hrvagka 21,5%, Rusija 24 %, Ceska 25 %, MadZzarska 25 %, Bosna in Hercegovina 26 %,
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Ukrajina 26 %, Srbija 27 %, Makedonija 28 %, Nemcija 33, Avstrija 34 %, Bolgarija
45 %, Gréija 48 % in Italija 50 %.

Genetska presoja smiselnih drzav po mtDNK in po delezih najpomembnejsih evropskih
genskih skupin je podana v grafu 8 in v tabeli 10.
Graf 8: Delezi v odstotkih mtDNK po drzavah
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-V primerjavi z Y-DNK je bistveno ve¢ja podobnost, saj so pri najpogostejsi genski
skupini H razlike zelo majhne, majhne pa so tudi pri zna¢ilnem severovzhodni genski
skupini U, saj najbolj odstopa le skupina neznacilnih evropskih genskih skupin.

Tabela 10: Delezi genskih skupin mtDNK po izbranih pokrajin v odstotkih

Obmod¢je/Haplogroupa H \% ) T U K I W | X2 |Other
Avstrija 44,5 3 12 | 8,5 12 | 10,5 3,5 1 1 4
Bosna-Hercegovina 45 5 7,5 4,5 | 15,5 6 2 2,5 1,5 10,5
Bolgarija 38 0 10 | 6,5 20 13 0 0 6 6,5
Hrvagka 44 5 10 | 7,5 14 5 3| 35 1 6,5
Ceska 41 3 11 11 20 3 1 6 0 4
Nemcija 41,5 3,5 9 11 15 91 25 1,5 1,5 55
Grdija 38 0| 145 10 | 11,5 6 2 4| 45 9,5
Madzarska 47 1 12 6| 17,5 21 05 4 0 10
Italija 33,5 | 45 7,5 12 14 7 2] 25 2 15
Makedonija 43,5 | 4,5 | 11,5 11 | 13,5 | 4,5 1 3 3 4,5
Poljska 46 5 8 | 11,5 16 3,5 2| 35 1,5 3
Romunija 39 2 14 8 | 10,5 7 1 1 5| 12,5
Rusija 42 5 8 10 20 3 2 2 2 6
Srbija 41 5 7 51205 | 45| 35| 35 0 10
Slovenija 47 | 65| 95 6 19 4 2 5 1 0
Ukrajina 39 | 55 12 71 21 3 2 2] 25 6
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- Najve¢ najpogostejse genske skupine H ima Slovenija 47, najve¢ genske skupine U pa
Srbija 20,5.

- Hrvaska in Srbija imata Sloveniji podobno gensko sestavo, saj izstopajo le ostale neznacilne
evropske genske skupine, ki jih imata v precejSnem delezu tudi Ukrajina in Rusija, kar
kaze na njihovo prejsno domovino, vendar je ta uvid $ibkejsi od uvida Y-DNK, saj prav
neznacilne evropske genske skupine predstavljajo pretezno juznoevropske genske skupine.

- Pri najpogostejsi genski skupini H od Slovenije odstopa Hrvagka za 3, Srbija za 6 in
Ukrajina za 8 odstotkov.

- Znadilno odstopanje je e pri ostalih genskih skupinah, kjer odstopa Ukrajina za 6,
Hrvaska za 6,5, Srbija pa za 10 odstotkov.

Hrvati in Srbi

Genetika nam lahko pomaga pri presoji genetske sorodnosti nekaterih obmocij in v
primeru zgodovinsko dokumentirane naselitve Hrvatov in Srbov podaja dokaj zanesljive
vpoglede na to, kje je bila njihova prej$nja domovina. Primerjavo izvedemo z Ukrajino za
katero so na voljo ustrezni podatki, izidi pa so podani v tabeli 11.

Tabela 11: Razlika mtDNK med Hrvagko, Srbijo in Ukrajino

mtDNK H \ ] T U K I w X2 | Ostali | Razlika
Slovenija 8 1 2,5 1 2 1 0 3 1,5 6 26
Hrvagka 5 0,5 2 0,5 7 2 1 1,5 1,5 0,5 21,5
Srbija 2 0,5 5 2 0,5 1,5 1,5 1,5 2,5 4 21

- Hrvatska ima v primerjavi s Slovenijo povpre¢no odstopanje 4,5 %, Srbija pa 5,0 %.
- Obe sta pri najvecjih odstopanjih Slovenije blize Ukrajini: Hrvaska je pri H blizja za
3 %, Srbija pa za 6 %; pri Ostalih pa Hrvatska za 5,5 %, Srbija pa za 2 %.

Razporeditev delezev mtDNK

Razporeditev delezev mtDNK genskih skupin po svetu [66] je podana na sliki 29, ki
nam prikaZze mnoge znacilnosti razvoja poselitve in kaZe na izvorna obmoc¢je, na obmocja
poljedelske poselitve in na obmo¢ja bojevitih ljudstev.

Razporeditev mtDNK genskih skupin po svetu kaze izrazito razli¢nost.

- Jugozahodna Afrika, severna Amerika, juzna Amerika, severovzhodna Azija in Oceanija
kazejo veliko enakost genskih skupin prvotnih prebivalcev na posameznih obmo¢jih.

- Severovzhodna Afrika pa kaZe na ve¢jo raznolikost in s tem na mozni izvor sodobnega
¢lovestva na tem obmodju.

- Najve¢ja raznolikost genskih skupin pa je v obmocju osrednje Azije, kar kaze tako
na veliko starost poselitve kot na pogosto mesanje ljudstev pogojeno z bojevitostjo
tamkajs$njih rodov in ljudstev.

- NaBliznjem vzhodu: Egipt - PA, Turcija, Irak, Iran - TU, je $tevilnost razli¢nih genskih
skupin velika, kar kaze na starost tamkaj$njega prebivalstva, njihova razporeditev pa
se po podobnosti razteza v Evropo.

- Zelo podobna slika Evrope pa kaze na prvotno poselitev poljedelskih ljudstev tako
preko Gibraltarja kot preko Balkana.
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Slika 29: mtDNK po domorodnih delezih v Svetu [66]

- Prav obmodji Egipta in Turcije, z delezi znacilnih genskih skupin, ki so zelo podobno
razporejeni v Evropi, kazeta dvojno pot naselitve Evrope preko Balkana in preko
Pirenejskega polotoka. Ta naselitev je prvotno zajemala celotno afrisko in evropsko
Sredozemlje, kar kaze tudi razporeditev genskih skupin v severni Afriki, ki je podobna
egiptovski razporeditvi.

- Po otoplitvi pa je zaradi poplavljenih obmocij v juzni Evropi, zaradi dviga morja za
okoli sto metrov in prostega prostora v srednji Evropi potekala selitev proti severu. To
potrjuje tudi genetska slika za srednjo Evropo.

- Egipt - PA ima ve¢ji delez genske skupine H, ki je bolj prisotna v zahodni Evropi,
Turcija — TU pa ima vedji delez genske skupine U, ki je bolj prisotna v vzhodni Evropi.

- Vedji delezi navedenih genskih skupin v Evropi ne pomenijo nujno tamkajs$nji nastanek,
ampak poselitev z zenami, ki so pretezno imele navedene genske skupine.

- Verjetni zacetek genske skupine H je v obmocju Egipta — PA in Turdije — TU, zacetek
genske skupine U pa v obmocju Tur¢ije in Perzije - TU.

Primerjava Y in mt poselitve

Primerjava obmoc¢ne Y in mt razporeditve haplotipov na zemljevidih sveta kaze
podobne znacilnosti, ki kazejo posamezna dobro opazna obmocja in omogocajo vpogled
v mozno poselitev sveta.

- Podsaharska Afrika je lo¢ena, kar kaze na majhen vpliv na poselitev, prehodno obmocje
severne in severovzhodne Afrike pa tak vpliv sicer omogoca, vendar so povezovalne



57

haploskupine v zelo majhnem obsegu: pri Y genih sta to predvsem J in E3b, pri mt
genih paL, Hin W.

- Evropa pakaze bistveno razliko, saj je pri mt zelo velika podobnost s severnoafriskimi
haploskupinami, ki je pri Y ni; razlog je v zelo pomanjkljivem prikazu Y haploskupin
v severni Afriki.

—  Sirsi Bliznji vzhod kaze podobno sliko ve&je raznolikosti, kar kaze na veéje mesanje
prebivalstva in na starost poselitve.

- Osrednja Azija ima podobne skupne znacilnosti, kar prav tako kaze na meSanje
prebivalstva in na starost poselitve.

- TudiJugovzhodna Azija ima nekaj podobnih skupnih zna¢ilnosti, kar kaze na manjse
mesanje prebivalstva in na starost poselitve.

- Severovzhodna Azija, Oceanija in Amerika kazejo podobno gensko osnovo in nakazujejo
poselitev iz vzhodne in severne Azije.

Teorije naselitve

Naselitvene teorije se precej spreminjajo in novejse pretezno podpirajo naselitev Evrope
iz Bliznjega vzhoda, kar je ob$irno prikazal L. Vuga s prikazom zemljevida po Devotu za
indoevropska jezikovna podroéja; zemljevid na sliki 30 kaze tudi smeri njihove selitve v
2. tisocletju pr. Kr., ki so bile pogojene z ve¢jimi ohladitvami [68-70].

S Teorijo Kontinuitete [68] je podana velika stalnost poselitve v nasprotju s teorijo
preseljevanja narodov, ki nima temeljev v dokazih in je v zatonu. Predvideno obmoc¢no
in ¢asovno poljedelsko poselitev Evrope podaja M. Budja na sliki 31 [71], podobno pa je
podana tudi na spletu in je prikazana na sliki 32 [72].

Slika 30: Po Devotu indoevropska jezikovna podrocja in selitve v 2. tisocletju pr. Kr [69]
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Slika 31: Casovna in obmocna poselitev polje- Slika 32: Casovna in obmocna poselitev poljedelskih
delskih ljudstev Evrope [71] ljudstev Evrope [72]
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Suggested associations of early Bronze Age culiures with Y-DNA haplogroups

Bell-Beaker & Megalithic cultures : |, 12, 12a, 12b, E-V13, G2a  Comb Ceramic Pottery : N1c1

Printed Cardium Pottery : |, 12, 12a, G2a, E-V13, J2b. T Yamna culture : 713 R1b1b2

Corded Ware culture : <15, E-V13, 12. 1282, 12b, 11, N1e1 Maykop culture : R1b1b2, (G2a)

“Old Europe™ : E-V123,J2b, T, G2a, |12a, |2a2 Kura-Araxes culture : G2a, (R1b1b)
Helladic Greece : E-V13, |, 12, 12a, G2a Hattian culture : J2, E-M72, (R1b1b), (G2a)
Minoan Crete : J2, E-M78. G2a, 1,12, 128 Mesopotamia : J2, (E-1/78), (R1b1b)

Levant: E-M78, J2, (R1b1a)

Slika 33: Razpored posameznih neolitskih kultur v Evropi od 4.500 do 5.000 PS [73]
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Neolitske kulture ne kazejo selitev proti zahodu, ampak le v smeri sever jug in obratno,
kar kaZe na poselitev vzhodne Evrope iz bliznjega vzhoda, zahodne Evrope pa iz istega
obmocja preko severne Afrike in Gibraltarja.

Najvecja je raznolikost kultur na obmodju Balkana kar kaZe na starodavnost tega
poselitvenega obmocja.

Ce primerjamo &asovna in obmocno poselitev poljedelskih ljudstev Evrope s sliko

poselitve z razporeditvijo posameznih neolitskih kultur [73], ki zajemajo isto obdobje in so
prikazane na sliki 33, je ocitna razlika, saj ni opazne selitve iz obmocja bliznjega vzhoda,
ampak gre selitev od juga proti severu. Izjema je v osrednjem delu, kjer je razviden mocan
vpliv vzhoda - Obdonavske kulture, kar se kaze tudi v mesani razporeditvi genskih skupin.

Poselitev po podrobni obravnavi genskih kazalcev prikazuje tudi $tudija prihoda

Evropejcev [74], ki je prikazana na slikah 34 in 35.

N,
Wik 2007

N3

L

50 0000 siohuana ey

Slika 34: Predvidena poselitev po Wiiku [74] Slika 35: Stiri skupine po Wiiku [74]

Poselitev zahodne Evrope med 25.000 in 35.000 leti z R1b je mozZna tudi preko srednje
Evrope, ker je bila to medledena doba, ki je tako selitev dopuscala, saj so bila ljudstva
nomadska pasniska.

Tudi tu je izvzeta moznost poselitve zahodne Evrope preko severne Afrike, ki pa je z
nastopom modernega ¢loveka vsekakor bila poseljena.

Znacilna delitev Evrope na zahodno, srednjo in vzhodno Evropo kaze na selitve sever
jug in obratno, ki so bile vremensko pogojene, ne pa na vzhod in zahod ali obratno, kot
predvidevajo teorije o poselitvi Evrope in teorije o preseljevanju narodov ali zamenjavah
prebivalcev iz napadalno iztrebljevalnih vzrokov.

Primerjava jezikovnih skupin: indoevropske, ugrofinske, turske in baskovske je

prikazana na sliki 36, romanske, germanske in slovanske pa na sliki 37.

Tudi jezikovna porazdelitev kaze na zahodno romansko, srednje-severno germansko
in na vzhodno slovansko jezikovno skupino.
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Slika 36: Jezikovne skupine po Wiiku [74] Slika 37: IE jezikovne skupine po Wiiku [74]
indoevropska, ugrofinska, turska, baskovska romanska, germanska, slovanska itd.

Kljosov
Zanimive razlage podaja Kljosov, ki pa se drzi stare Kurganske naselitve, ki pa nima

ve¢ nekdanje teZe, morda pa jo bo ponovno dobila prav z genetskimi podatki o starosti

znadilnih evropskih genskih skupin. Prav on podaja predpostavke za ustrezen izra¢un
starosti posameznih genskih skupin na dolo¢enem obmocdju, saj predvideva da nastane

pri haplotipih s 6-timi lokusi ena mutacija v povprec¢ju vsakih 2480 let, pri haplotipih z

12-timi lokusi vsakih 1140 let, pri haplotipih s 25 lokusi vsakih 540 let, pri haplotipih s 37

lokusi vsakih 280 let, itd [11, 76].

Zdruzuje genetski in jezikovni pogled, kar je dobro, vendar ne loéuje jezika in
pokrajine, saj uporablja izraz Turski jezik, ki ga jezikovno ne opredeli, ob poudarku, da je
bistvo njegovega dela genetika, pa gre za predanti¢ne jezike tedanjih ljudstev v Mali Aziji.
Njegova Kurganska poselitev je prikazana na sliki 38, ki je zanimiva predvsem zato, ker
prikazuje poselitev zahodne Evrope tudi iz Afrike, ki se ji ostali strokovnjaki izogibajo,
Ceprav je naravna in utemeljena [75].

- Kot izhodis¢e poselitve Evrope predpostavlja obmoc¢je obkaspijske niZine, kar je zelo
ozko glede na genetske in vremenske podatke, saj oba podatka nakazujeta bistveno
$irse obmocje, predvsem proti jugu preko Turdije, Iraka, Palestine in Egipta.

- Ce upostevamo bistveno juzneje izhodis¢a pa dobimo poselitev vzhodne Evrope kot jo
predvideva C. Renfrew in zahodne Evrope iz bliznjega vzhoda preko Egipta in severne
Afrike.

- Prav poselitev zahodne Evrope preko severne Afrike iz $ir§ega obmocja Egipta je
vremensko in genetsko bistveno bolj verjetna kot pa iz vzhodne Evrope.

- Sredozemlje je bilo poseljeno Ze v ¢asu zadnje ledene dobe, ko je bil Gibraltar kopen,
zato ni razumljivo, da ta veja poselitve $e ni ustrezno upostevana.

Posebno zanimivi so podatki o delezih genske skupine R1b, ki rastejo od predvidenega
izvora v juzni Sibiriji proti zahodu, kar je prikazano v sliki 39 in na sliki 40 skupine R1b
po starosti, ki nasprotno pada proti zahodu [76].



0 - Kurgan Origin
1, 2, 3 - Kurgan waves
N - No Kurgan

Slika 39: Delezi genske skupine R1b za posamezne Slika 41: Razporeditev gostote delezev genske sku-
evropske pokrajine [76] pine R-L21 [76]

Povedna je primerjava deleZzev mlajse podgrupe R-L21 na sliki 41, ki kaZe na njen izvor
na Irskem. Povezava je $e z bliznjo Bretanjo, z Baski pa ne ve¢.
- Gre za mlado gensko skupino, zato so podatki zanesljivi, kljub populacijski genetski
teoriji.
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Podatki so povedni, saj padajo starosti od vzhoda proti zahodu, kar naj bi pomenilo
naselitev iz najstarej$ega obmocja proti najmlajsim to se pravi iz vzhoda proti zahodu, kar je
tudi splogno sprejeto mnenje. Ce bi $lo za materialno Siritev bi gostota padala s kvadratom
razdalje, starost pa bi ostala ista, le mlajse preobrazbe bi bile po razli¢nih pokrajinah razli¢ne.

Pri poselitvah pa je drugace, saj je gostota, kljub red¢enju po povrsini, odvisna od
nacina zivljenja in prehranjevanja in s tem od rodnosti in moznosti prezivetja.

Slika 40: Starosti genske skupine R1b za posamezne evropske pokrajine [76]

Sam nekoliko dvomim v pravilnost sklepanja o starosti genskih skupin, saj naj bi se iz
praizvira genske skupine vedno selile najmlajse skupine, kar pa ni skladno z logiko prostega
Sirjenja prebivalstva. Ce pa so se §irile enakomerne skupine, potem pa ni razumljivo tako
odstopanje, saj bi morale biti vsaj ponekod prisotne tudi skupine izvorne starosti. Tu je
treba poseci po zakonitostih predvidenih mutacij, ki praviloma nastanejo na zarodnih
celicah in so odvisne od mnogo dejavnikov, ki Se niso dovolj ovrednoteni.

Sredozemlje
Primerjana Y-DNK genskih skupin v obmocju Sredozemlja in Bliznjega vzhoda [77]

je podana za znacilne pokrajine v grafu 9 in v tabeli 12.

- Delez genske skupine R1b pada v Evropi proti vzhodu: Spanija, Francija, Italija, Slovenija,
Bolgarija in $e naprej proti Iranu in Turdiji.

- Delez genske skupine E1blb pada v Afriki in Aziji proti vzhodu: Maroko, Tunizija,
Egipt, Jordan, Palestina, Libanon in Severni Irak.

- Delez genske skupine J2 pada proti zahodu: Severni Irak, Libanon, Palestina, Sirija,
Jordan, Egipt, Maroko in Tunizija.
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Graf 9: Delezi Y-DNK genskih skupin v obmoc¢ju Sredozemlja po znacilnih pokrajinah
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Tabela 12: Delezi Y-DNK genskih skupin v obmocju Sredozemlja po znacilnih pokrajinah

ﬁ?i)‘l‘(’)‘;/r oup 11 1122:' I2b |Rla |RIb| G | J2 [J*+J1|Elblb| T | Q | N |Oth.
Spain 1545 1| 2 69| 3| 8| 15| 7 |25 0|00
France 95| 2 | 4 [25]61 | 5] 7| 1 7 J1]o0o]o]o
Ttaly 25| 3 | 1 [25/49 | 7 |18 2 | 11 | 4|0 |0 |0
Slovenia 95| 22 | 2 [345(235/ 15| 3 | 1 3 J0o/0]0]0
Bulgaria 3 20| 1 1818|120 0 | 16 | 1 | 1|0 |1
Iran 30 0|0 (165/ 651012 10 | 45 | 4 | 4 |25 27
North Iraq 17| 0 0 |11,5) 17 | 4 |28,55| 11,5 | 7,5 3/0]0]0
Jordan 35| 0 | 0 [1,5/18 | 4 | 13| 31 | 26 |05 0 | 0 |25
Kurdistan (Turkey) | 20 | 0 | 0 | 16 | 6 |2,5|10,5| 95 | 11,5 | 5 | 5 | 0 | 14
Lebanon 5000 (258 |65/26]2 |175] 5|2 ]0]75
Palestine 0 0 0 | 1,5|85| 3 |17 | 385|195 | 7 0 0 5
Syria 50 |0 10135 3 1730 | 11,5, 5|0 | 0|5
Egypt 1,0 |0 3| 2|9 11|20 |4 |8/|0]|5]/0
Morocco 0 0 0 4 4 3 9 80 0 0 0 0
Tunisia 110 |0 4535 4 | 30 | 52 | 4]0 |0 |0

Najverjetnejsi izvor poselitve

Najverjetnej$i izvor poselitve vzhodne Evrope je obmocje bliznjega vzhoda, ki ga
genetsko predstavljata Severni Irak in Kurdistan, ki imata poudarjeni vzhodnoevropski
genski skupini Rla in I1. Egipt ima poudarjen predvsem obmo¢no gensko skupino E, ki
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je severnoafris$ka in gensko skupino J, ki je palestinska, zato poselitev zahodne Evrope
posredno iz Egipta po genskih skupinah Y-DNK ni razvidna. Za te izvore so genske skupine
podane v grafu 10.

Graf 10: Delezi Y-DNK genskih skupin za severni Irak, Kurdistan in Egipt
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Vedja deleza zahodnoevropske genske skupine R1b pa imata Sirija in Libanon, ki
lahko predstavljata pot naselitve iz Bliznjega vzhoda v severno Afriko in zahodno Evropo.

Severnoafriska mtDNK
Tunizija

Znatilna za poselitev zahodne Evrope preko Afrike je v Tuniziji osrednja skupina
Cenini-Duiret Berberov, ki izstopa po majhnem delezu srednjeafriskih genskih skupin
in ve¢jem delu Palestinsko-Egiptovskih genskih skupin, kar je prikazano v tabeli 13 [78].

Tabela 13: Delezi mtDNK genskih skupin po obmog¢jih Tunizije

mtDNK v Tuniziji H vV ] T U K I |W|X2| L | Other| VSE
Cenini-Duiret Berberi| 28,3 | 0 |3,8(321| 57 |151] 0 | 0 | 0 | 133 | 1,7 100
0
0

Senet Berberi 30,2 0 |38] 38 |17,1 0 |75 26,6 | 11,0 100
Matmeta Berberi 265|163 | 4 | 41 | 81 | 41 | O 24,3 | 12,6 100
Arabci 298| 0 42|63 |10,7| 6,4 | 0 |2,1|2,1|27,7| 10,7 100

- Med Arabci in severno-tunizijskimi Berberi ni bistvene razlike, saj po znadilnih
srednjeafriskih L genskih skupinah izstopajo le Cenini-Douiret Berberi v osrednjem
delu Tunizije s polovi¢no vrednostjo. Mo¢no izstopajo tudi pri Egiptovsko-Palestinskih
genskih skupinah: pri T genski skupini s skoraj 10 kratno vrednostjo in pri K genski
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skupini s trikratno vrednostjo. O¢itno so to potomci prvotne naselitve, iz obmocja
Palestine verjetno kot Kanaanci in iz obmocja Egipta kot Fenicani.

Severna Afrika
Pregled delezev severnoafriskih, srednjeafriskih in azijskih mtDNK genskih skupin je
podan v tabeli 14 in kaZe na prvotno naselitev iz obmocja Bliznjega vzhoda [79].

Tabela 14: Delezi mtDNK genskih skupin po obmo¢jih Tunizije

Region / Nation North African Sub Saharan Eurasian
Souss 6% 26% 68%
NC Morocccan Berber 8,30% 3,30% 88,40%
Moroccan Arab 6,50% 21,90% 71,80%
Mozabite 31,80% 11,80% 56,40%
Saharawi 8% 44% 48%
Mauritanian 20% 43,30% 36,7
Tuareg 7,70% 84% 7,70%
Egyptian 1,50% 30,90% 67,60%
Nubian 0% 40,50% 59,50%

- Po Azijskih mtDNK genskih skupinah dale¢ najbolj izstopajo Maroski Berberi, pa
tudi Egip¢ani, ki imajo sicer precej srednjeafriskih genskih skupin, a predstavljajo
normalno pot za Siritev nomadskih in poljedelskih ljudstev iz bliznjega vzhoda.

Zahodno Sredozemlje
Pregled delezev mtDNK genskih skupin za ljudstva zahodnega Sredozemlja je obmo¢no
in po skupinah podan v tabeli 15 [77].

Tabela 15: Delezi mtDNK genskih skupin za ljudstva zahodnega Sredozemlja

Table 2 Haplogroup frequencies (%) in Western Mediterrancan Populidorns

Pop Alg Mau MA MB Moz Sah SBer Tun NWA And Bas Cat CS Gal Val Port NPo CPo SPo IBE Clt Sard Sic SIt Tes ITA
() (7D (30 (50) (64) (8%) (56) (50) (47 (429 (158) (173) (78) (50) (103) (30) (54) (100) (B2) (39) (887) (83) (73) (169) (3] (49) 11)
L 64 234 100 16 - 36 60 - 64 - - 20 - - - 10 13 17 06 - 14 - 27 - 08
2 64 134 60 - 59 71 100 128 77 06 -~ - 20 10 34 18 30 24 17 16 - 14 06 ~ - 04
L3 149 67 160 16 70 233 100 149 118 13 -~ 1.3 - 1.0 =~ LE 10 24 17 10 12 - - 34 20 L7
D - - - - - - - - - - - - = - - = - - - 12 - = - = 02
ML 128 - 20 - 47 - - 42 30 19 - - = = - = - 13 - 03 - 14 18 - - 06
M3 - - - - - - - - - 1.9 - 20 - - - - - - M = = = = o= =

N - - - - - - - - - [ S 13 - = 66 - = 13 - 10 - 14 12 27 - 11
1 R - - 21 03 19 - - - = - - 0 - 7 05 - = 12 - 41 11
w - = = = = = = - - 1.3 = 50 20 19 - = 20 13 - 14 12 14 1B 54 20 24
b 4 21 - 90 = - - - 21 1.0 32 1.7 26 20 10 -~ - - 36 17 L6 36 14 29 54 &1 A9
R1 - = - - = - - - - - 17 = = = - = = - - 02 - - = 27 = 05
YT = = = 16 = = = = 02 06 = = = = = = = = = QO = = 18 27 = 09
T 42 - 40 156 47 18 40 64 51 44 52 77 10029 = 111 110 110 102 73 157 123 83 135 102 120
] 128 33 40 94 35 = 100 42 59 70 40 26 80 97 66 56 60 61 85 65 60 55 53 27 MY A8
o 21 33 12062 129 89 B0 64 75 100 133 90 200 126 166 93 160 146 11,9 131 96 123 47 54 122 88
Us =~ 200 80 78 282 54 60 42 99 19 = - 20 19 - 56 70 =~ - 18 = = 06 - - 01

K 42 66 40 78 =~ 71 20 64 48 63 52 64 20 39 10074 30 73 68 58 72 55 29 27 82 53
HV - - - - - 71 20 é4 19 25 - 13 20 10 34 37 - - - 14 12 27 - - 20 12
H 340 200 260 422 247 179 320 234 215 462 578 564 460 592 533 481 410 3B M1 2 470 507 503 459 BB 65
¥ - 33 40 62 82 W9WO - 62 57 104 51 - 29 - A7 80 7.3 48 50 48 27 59 27 - A2
Other -~ = - = - - - 64 08 25 06 13 - 10 ~ 18 = 24 34 13 12 - 106 - = 29
Alg: Algerians; Mau: Mauritan ians; MA: Moroccan Arabs; MB: Momocan Bebers; Moz: Mozabites; Sah: Sak is; SBer: South Berbers; Tun: Tunisians; And: Andakisians; Bas:
Baques; Car: Catalang; CS: Central Spaing Gal: Galicians; Val: Vilencians; Port: Portug NPo: North Pormaguese; CPoc Central Portuguese; $Po: South Portuguese; Cle: Central
Taly; Sard: Sardinians; Sie: Sicibans; Sle South lubans; Tos: Tuscars, NWA: ighted average Frequencies in N'W Afri IBE: ighted & in Iberi

averige 1
ITA: unweighted average frequencies in Iabians. (*): Excluding U6, N inchides sequences carrying the HVRI substrutions diagnostic of either Nla or Nib.
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Zajetih je 8 afriskih ljudstev in njihovo povpreéje - NWA, 10 iberskih ljudstev in
njihovo povprecje - IBE, 5 italijanskih ljudstev in njihovo povprecje — ITA.

Pri srednjeafriski genski skupini L izstopajo maroski Berberi z manj kot polovi¢no
vrednostjo 3,2 % glede na povpre¢je NWA 25,9 % povprecje IBE 3,2 % in povprecje
ITA 2,9 %.

Pri Egiptovsko-Palestinskih genskih skupinah: pri T genski skupini izstopajo marogki
Berberi s 17,2 % glede na povprecje NWA 5,3 % povprecje IBE 7,4 % in povprecje ITA
12,9 %; pri K genski skupini izstopajo maroski Berberi s 7,8 % glede na povprec¢je NWA
4,8 % povprecje IBE 5,8 % in povprecje ITA 5,3 %.

Pri znacilni evropski genski skupini H izstopajo maroski Berberi z 42,2 %, Alzirci s
34,0 % in juzni Berberi z 32,0 % glede na povprecje NWA 29,4 %, kar kaZe na poselitev
zahodne Evrope iz tega dela Afrike; ne razlikujejo se veliko od povpreéja IBE 50,6 %
in povprecja ITA 47,7 %.

Med povpredji IBE in ITA ni bistvenih razlik, razen pri bliznjevzhodni genski skupini
U, ki jo imajo Iberci ve¢ 14,9 % Italijani pa manj 8,9 % ter pri Palestinski genski skupini
T, ki jo imajo Iberci manj 7,4 % Italijani pa ve¢ 12,9 %.

Pri genski skupini V izstopajo Baski z 10,4 % glede na povprecje NWA 6,2 % povprecje
IBE 5,0 % in povprecje ITA 3,2 %; pri genski skupini H izstopajo osrednji Portugalci s
37,8 % glede na povprecje NWA 29,4 % povprecje IBE 50,6 % in povprecje ITA 47,7 %;
pri genski skupini U izstopajo osrednji Spanci z 22,0 % glede na povpre¢je NWA 17,4 %
povprecje IBE 14,9 % in povprecje ITA 8,9 %; pri genski skupini T izstopajo Portugalci
z 11,1 % glede na povprecje NWA 5,3 % povprecje IBE 7,4 % in povprecje ITA 12,9 %.
Pri Italijanskih ljudstvih izstopajo Toskanci kar pri $tirih najve¢jih delezih genskih
skupin I, X, K in ], z izjemo Sardinije tudi pri genski skupini U ter pri najmanjSem
delezu genske skupine H.

Tabela zamenjave starih oznak Y-DNK z novimi

Ker se v starejsi literaturi pojavljajo starejse oznake posameznih genskih skupin po

razli¢nih avtorjih, je na spletu podana primerjalna tabela za ustrezno vzporejanje, ki je
zaradi obseZznosti ne podajam [80].

Zahvala

Zahvaljujem se sodelavcema Marjeti Manfredi Vakar in Darku Vre¢ku za vzpodbude,

koristne pripombe in spletne ter druge podatke.
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Povzetek

Genetika dokaj podrobno govori o davnih ljudstvih, poselitvah in selitvah. Vpogled v
starost genskih skupin je podan s predpostavko ¢asovno enakomernih mutacij, kar je lahko
vprasljivo. Mutacije so odvisne od mnogih dejavnikov in stres v odras¢ajoci dobi, ko se
tvorijo zarodne celice ima lahko bistven vpliv na $tevilo in obseg mutacij. Prav obmod¢ja z
najstarej$imi geni po enakomerni teoriji, so isto¢asno obmoéja bojevitih azijskih ljudstev
in zanikanje vpliva stresa ni zanemarljivo.

Poselitev sveta se predvideva iz vzhodne Afrike, glede na visoko starost najdb v srednji
in juzni Aziji, pa bi bil lahko izvor tudi tam, saj so prikazane genske povezave Afrike in
bliznjega vzhoda skromne. Manjkajo tudi primerjalni izra¢uni starosti teh povezovalnih
genskih skupin tako, da ni mozno nedvoumno podati smeri dejanske naselitve.

Poselitev Evrope se, skladno z dosedanjimi teorijami, prikazuje iz vzhoda ali jugovzhoda,
ne uposteva pa se poseljenost celotnega Sredozemlja in s tem moznost poselitev zahodne
Evrope tudi ali celo predvsem iz Afrike preko Gibraltarja. Izjema je Kljosov, ki uposteva
tudi tako moznost, ki je podprta tudi z genetskimi podatki v severni Afriki.

Genetski izracuni starosti se za evropsko zanimive genske skupine kon¢ajo pri Y-DNK
okoli 40.000 PS, pri mtDNK pa okoli 75.000 PS. Gre za ob¢utno razliko ze med temi genskimi
skupinami, kaj $ele v primerjavi s pojavom Homo sapiensa, ki datira blizu 200.000 let PS.
Tudi sicer so ¢asovne razlike med Y-DNK in mtDNK prevelike in zahtevajo uskladitev na
osnovi arheologije in ¢asov mtDNK, ki so zanesljivejsi.

Delezi Y-DNK so precej razli¢ni po posameznih obmod¢jih, medtem ko so delezi mtDNK
dokaj enakomerno porazdeljeni. Taka razlika kaze, da so moski precej potovali, ter plenili
na vojaskih pohodih, Zenske pa so ¢uvale dom in so ve¢insko ostale doma. Za poselitev
so zato bistveno bolj povedni podatki po zenskih potomkah v mtDNK genskih skupinah.

Primerjava genskih skupin Slovencev, Hrvatov in Srbov kaZe na znacilne razlike pri
Slovencih in znacilne podobnosti genskih skupin Hrvatov in Srbov z genskimi skupinami
Belorusov in Ukrajincev, kar je skladno tudi z zgodovinskimi podatki o njihovi naselitvi
v zacetku 7. stoletja.



