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Dalyko anotacija: 
Tikslas: susipažinti ir įsisavinti pagrindines evoliucinės genomikos koncepcijas. 
Evoliucinės genomikos kaip mokslo šakos samprata. Evoliucinės genetikos 
sąvoka ir pagrindiniai tikslai. Ryšys tarp evoliucijos ir žmonių praeities. Genomo 
evoliucija. Ryšys tarp genų struktūros, duplikuotų egzonų ir jų persitvarkymo. 
Genų superšeimų evoliucija. Viso genomo duplikacija. Chromosominiai genomo 
persitvarkymai evoliucijos eigoje. Pseudoautosominės srities pokyčiai evoliucijos 
eigoje. Žmogaus lyties chromosomų evoliucija. X chromosomos inaktyvavimo 
reikšmė evoliucijoje. Žmogaus genomo įvairovė. Genetinės įvairovės ryšys su 
fenotipu. Vieno nukleotido polimorfizmai,  susidarymo mechanizmai ir funkcija.  
Mitochondrinės DNR sekos įvairovė, mutacijų dažnis bei jų paveldimumas. 
Tandemiškai pasikartojančių sekų įvairovė, mutacijų dažnis ir funkcija. Judrieji 
genomo elementai. Genomo struktūriniai pokyčiai, jų tipai, atsiradimo mechanizmai 
ir pasiskirstymas genome. Mutacijų dažnis priklausomas nuo lyties ir amžiaus. 
Rekombinacijos ryšys su genomo įvairove. Genomo įvairovės priežastys.  
Mutacijų ir rekombinacijos svarba ir mechanizmai generuojant genomo įvairovę. 
Genomo įvairovės eliminavimas per genetinį dreifą. Natūralios atrankos ir 
migracijos įtaka genomo įvairovei. Neutralios molekulinės evoliucijos teorija, 
molekulinis laikrodis. Genomo įvairovė ir evoliuciniai genomo tyrimai. 
Naudojami genetiniai žymenys. Genetinių atstumų apskaičiavimo metodai. 
Filogenetinių medžių konstravimas ir jų tipai. Evoliucinių modelių tipai. Natūralios 
atrankos nustatymas remiantis genų sekų skirtumais tarp skirtingų rūšių. 
Adaptyvios natūralios atrankos nustatymas remiantis haplotipų dažniais ir jų 
įvairove. Genetinės įvairovės geografinis pasiskirstymas. Žmonės ir beždžionės. 
Artimiausi žmogaus giminaičiai iš gyvūnų pasaulio. Morfologiniai, chromosominiai ir 
molekuliniai įrodymai. Genetinės įvairovės tarp didžiųjų beždžionių palyginimas su 
žmonėmis. Genetinės įvairovės įtaka žmonių kaip rūšies formavimuisi. 
Morfologiniai ir elgsenos pokyčiai. Žmonių ir hominidų genetinis unikalumas. DNR 
sekos ir struktūriniai skirtumai tarp žmonių ir didžiųjų beždžionių, suskirstymas.  
Šiuolaikinių žmonių kilmė. Įrodymai paremti fosilijomis ir morfologija, bei 
archeologija ir lingvistika. Hipotezės paaiškinančios šiuolaikinių žmonių kilmę. 
Įrodymai, paremti šių dienų genomo tyrimais. Senovės DNR panaudojimas 
tyrinėjant žmonių kilmę. Neandertaliečių ir Denisoviečių senovės mtDNR sekos 



palyginimas su šiuolaikinių žmonių genetine įvairove. Genetinės įvairovės 
pasiskirstymas. Genomo įvairovės tyrimų istorija ir etika. Didelės apimties 
projektai, tiriantys žmogaus genomo įvairovę ir jų indėlis žmogaus evoliucinėje 
genetikoje. Genetinė įvairovė tarp populiacijų ir jos viduje. Retų genetinių variantų 
pasiskirstymo palyginimas su dažnais variantais. Natūralios atrankos įtaka 
genetinės įvairovės pasiskirstyme. Senojo pasaulio ir Australijos kolonizacija. 
Šiuolaikinių žmonių migravimas iš Afrikos prieš 130 tūkstančių metų paremtas 
fosilijomis ir archeologiniais radiniais. Didžioji žmonių migracija iš Afrikos prieš 50-
70  tūkstančių metų. Ankstyvoji populiacijų divergencija tarp Australijos ir 
Eurazijos. Populiacijų susimaišymas (angl. admixture).  Genetinio 
susimaišymo koncepcija ir įtaka genetinei įvairovei. Genetinio susimaišymo įrodymo 
šaltiniai: lingvistika, archeologija, biologija. Metodai naudojami genetiniam 
susimaišymui nustatyti. Vietinis genetinis susimaišymas ir nepusiausvira sankiba. 
Genetinis susimaišymas priklausomas nuo lyties. Fenotipinės įvairovės praeitis, 
dabartis ir ateitis. Normali ir patogeninė įvairovė evoliucijos kontekste. Žmonių 
fenotipinė įvairovė. Ryšys tarp genotipo ir fenotipo. Odos pigmentacijos adaptacija 
ultravioletiniams spinduliams. Skonio receptorių įvairovė. Adaptacija į dietos 
pokyčius, pieno ir krakmolo virškinimas. Žmonių evoliucijos ateitis. Natūralios 
atrankos poveikis žmonių evoliucijai. Demografiniai populiacijų pokyčiai ir įtaka 
žmonių evoliucijai. Mutacijų dažnių pokyčiai. Genetinės ligos ir evoliucija. 
Genetines ligos ir pusiausvyra tarp mutacijų ir natūralios atrankos. Genų dreifas, 
įkūrėjo efektas (angl. founder effect) ir kraujomaiša. Evoliucinės priežastys 
lemiančios genominius persitvarkymus ir genetines ligas. Daugiaveiksnės ligos, jas 
lemiančių alelių nustatymas, plataus masto asociacijų tyrimai ir jų duomenų 
panaudojimas evoliucinėje genomo analizėje. 
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