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DALYKO KURSO TIKSLAS

Susipazinti ir jsisavinti pagrindines Zmogaus populiacijy genetikos koncepcijas.

PAGRINDINES DALYKO TEMOS

Bendroji dalis. Populiacijos ir populiacijy genetikos sgvokos. Eksponentinis ir
logistinis populiacijy augimo modeliai.

Zmogaus genomo jvairové. Alelio, genotipo ir fenotipo sgvokos. Genotipy ir aleliy
dazniai populiacijose. Genetiniai Zymenys naudojami genomo jvairovei nustatyti:
vieno nukleotido polimorfizmai, mitochondriné DNR, tandemiskai pasikartojancios
sekos, mobilis genomo elementai, kopijy skaiciaus pokydciai, jy privalumai ir
trukumai.

Genomo jvairoveés nustatymo metodai. Polimerazés grandininé reakcija, Sanger'io
sekoskaita, Zmogaus genomo referentiné seka, naujos kartos sekoskaita,
genotipavimas vieno nukleotido polimorfizmy lustais, haplotipai ir jy nustatymas,
seky jvairovés duomeny bazés.

Veiksniai lemiantys genomo jvairove. Hardzio-Vainbergo désnis, evoliucija ir jo
taikymai: heterozigoty daznis, esant dominavimui, esant daugiau nei dviem
aleliams, X chromosomoje esantiems genams. Nukrypimai nuo HardZio-Vainbergo
pusiausvyros. Pusiausvira ir nepusiausvira sankiba. Inbrydingo koeficientas ir jo
tipai. Inbrydingo jtaka genotipy dazniams ir reikSmé Zmoniy populiacijoms.
Mutacijy tipai, ju mutaeljg evoliuciné reikSmeé, naujy mutacijy fiksacija
populiacijoje, neutralios mutacijos, griztamy ir negriztamy mutacijy modeliai, aleliy,
dazniy pokyciai populiacijoje. Naujy aleliy deriniy sudarymas mejozinés
rekombinacijos bldu, rekombinacijos evoliuciné reikSmé. Geny dreifas: binominé
imtis, Wright'o ir Fisher'io geny dreifo modelis, efektyvus populiacijos dydis,
skirtingos genomo dalys ir efektyvaus populiacijos dydzio svyravimai, populiacijos
susiskirstymo jtaka efektyviam populiacijos dydziui, aktualaus (angl. census)
populiacijos dydzio svyravimai ir reprodukcijos jtaka efektyviam populiacijos
dydziui, geny dreifo ir populiacijos dydzio priklausomybé, geny dreifas ir
inbrydingas, geny dreifas izoliuotose populiacijose, koalescencijos teorija ir
populiacijy demografiné istorija. Gamtiné atranka: tinkamumo savoka, gamtinés
atrankos modelis, gamtinés atrankos tipai, gamtiné atranka ir inbrydingas, gamtiné
atranka Zmoniy populiacijose, hemoglobinas S ir maliarija, kraujo grupé Duffy ir
maliarija, odos spalvos evoliucija. Migracija ir geny srautai: vienkrypté migracija
,Saleliy modelis", dvikrypté migracija, sgqveika tarp geny srauto ir geny dreifo,




zmoniy populiacijos susimaiSymo (angl. admixture) modelis. Pusiausvyra tarp
skirtingy evoliucijos veiksniy: pusiausvyra tarp mutacijy ir geny dreifo, tarp
rekombinacijos ir geny dreifo, mutacijy ir gamtinés atrankos. Neutraliosios
molekulinés evoliucijos teorija: molekulinis laikrodis.

Genomo jvairoves panaudojimas populiacijy tyrimuose. Vidutinis
heterozigotiSkumas, heterozigotiSkumas - genomo jvairovés matas, genetiniai
atstumai tarp populiacijy, Fst, Nei'so D statistika, mutacijy modeliy panaudojimas
genetiniams atstumams tarp aleliy skaiciuoti, genomo duomeny panaudojimas
genetiniams atstumams tarp individy skaiciuoti, populiacijy, struktdros jvertinimas
panaudojant genomo duomenis, izoliaty Iauiymasv, Wahlund'o principas.
Filogenetika: filogenetiniy medziy tipai ir jy sudarymas. Siuolaikiniy Zzmoniy kilmé.
Morfologiniais tyrimais ir fosilijomis paremti jrodymai, archeologiniai ir lingvistiniai
duomenys, Siuolaikiniy zmoniy kilmés hipotezés, Siy dieny populiacijy genetiniy
tyrimy duomenys, senovés DNR paremti jrodymai.

SkaiCiavimo metodai populiacijy genomikoje. Duomeny klasterizavimo ir
vizualizavimo metodai. Pagrindiniai daugiamaciy duomeny projekcijos metodai:
daugiamatés skalés, pagrindiniy komponenciy analizé. Programy naudojamy
duomeny klasterizavimui ir vizualizavimui apZvalga: R paketas, Matlab, Past, SPSS.
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