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Dalyko anotacija:

Tikslas: susipazinti ir jsisavinti pagrindines evoliucinés genomikos koncepcijas.

Evoliucinés genomikos kaip mokslo sakos samprata. Evoliucinés genetikos
sqvoka ir pagrindiniai tikslai. RySys tarp evoliucijos ir Zmoniy praeities. Genomo
evoliucija. RysSys tarp geny struktiiros, duplikuoty egzony ir jy persitvarkymo.
Geny superSeimy evoliucija. Viso genomo duplikacija. Chromosominiai genomo
persitvarkymai evoliucijos eigoje. Pseudoautosomines srities pokyciai evoliucijos
eigoje. Zmogaus lyties chromosomy evoliucija. X chromosomos inaktyvavimo
reikSmé evoliucijoje. Zmogaus genomo jvairové. Genetinés jvairovés rysys su
fenotipu. Vieno nukleotido polimorfizmai, susidarymo mechanizmai ir funkcija.
Mitochondrinés DNR sekos jvairové, mutacijy daznis bei jy paveldimumas.
Tandemiskai pasikartojanciy seky jvairové, mutacijy daznis ir funkcija. Judrieji
genomo elementai. Genomo struktiriniai pokyciai, jy tipai, atsiradimo mechanizmai
ir pasiskirstymas genome. Mutacijy daznis priklausomas nuo lyties ir amziaus.
Rekombinacijos rySys su genomo jvairove. Genomo jvairovés priezastys.
Mutacijy ir rekombinacijos svarba ir mechanizmai generuojant genomo jvairove.
Genomo jvairovés eliminavimas per genetinj dreifg. Natlralios atrankos ir
migracijos jtaka genomo jvairovei. Neutralios molekulinés evoliucijos teorija,
molekulinis laikrodis. Genomo jvairové ir evoliuciniai genomo tyrimai.
Naudojami genetiniai zymenys. Genetiniy atstumy apskai¢iavimo metodai.
Filogenetiniy medziy konstravimas ir jy tipai. Evoliuciniy modeliy tipai. Natdralios
atrankos nustatymas remiantis geny seky skirtumais tarp skirtingy rasiuy.
Adaptyvios natlralios atrankos nustatymas remiantis haplotipy dazniais ir jy
jvairove. Genetinés jvairovés geografinis pasiskirstymas. Zmonés ir bezdzionés.
Artimiausi Zmogaus giminaiciai iS gyviny pasaulio. Morfologiniai, chromosominiai ir
molekuliniai jrodymai. Genetinés jvairovés tarp didziyjy bezdzZioniy palyginimas su
Zzmonémis. Genetinés ivairovés jtaka zmoniy kaip rusies formavimuisi.
Morfologiniai ir elgsenos pokyciai. Zmoniy ir hominidy genetinis unikalumas. DNR
sekos ir struktdriniai skirtumai tarp zmoniy ir didziyjy beZzdzioniy, suskirstymas.
Siuolaikiniy Zzmoniy kilmé. Irodymai paremti fosilijomis ir morfologija, bei
archeologija ir lingvistika. Hipotezés paaiskinancios Siuolaikiniy zmoniy kilme.
Irodymai, paremti Siy dieny genomo tyrimais. Senovés DNR panaudojimas
tyrinéjant Zmoniy kilme. NeandertalieCiy ir DenisovieCiy senovés mtDNR sekos




palyginimas su Siuolaikiniy Zmoniy genetine jvairove. Genetinés jvairovés
pasiskirstymas. Genomo jvairovés tyrimy istorija ir etika. Didelés apimties
projektai, tiriantys zmogaus genomo jvairove ir jy indélis Zzmogaus evoliucinéje
genetikoje. Genetiné jvairové tarp populiacijy ir jos viduje. Rety genetiniy varianty
pasiskirstymo palyginimas su daznais variantais. Natlralios atrankos jtaka
genetinés jvairovés pasiskirstyme. Senojo pasaulio ir Australijos kolonizacija.
Siuolaikiniy zmoniy migravimas iS Afrikos prieS 130 tidkstanciy mety paremtas
fosilijomis ir archeologiniais radiniais. Didzioji Zmoniy migracija iS Afrikos pries 50-
70  tdkstanciy mety. Ankstyvoji populiacijy divergencija tarp Australijos ir

Eurazijos. Populiacijy susimaiSymas (angl. admixture). Genetinio
susimaiSymo koncepcija ir jtaka genetinei jvairovei. Genetinio susimaiSsymo jrodymo
Saltiniai: lingvistika, archeologija, biologija. Metodai naudojami genetiniam

susimaiSymui nustatyti. Vietinis genetinis susimaiSymas ir nepusiausvira sankiba.
Genetinis susimaiSymas priklausomas nuo lyties. Fenotipinés jvairovés praeitis,
dabartis ir ateitis. Normali ir patogeniné jvairove evoliucijos kontekste. Zmoniy
fenotipiné jvairové. RysSys tarp genotipo ir fenotipo. Odos pigmentacijos adaptacija
ultravioletiniams spinduliams. Skonio receptoriy [vairové. Adaptacija | dietos
pokycius, pieno ir krakmolo virSkinimas. Zmoniy evoliucijos ateitis. Natdralios
atrankos poveikis Zmoniy evoliucijai. Demografiniai populiacijy pokyciai ir jtaka
Zzmoniy evoliucijai. Mutacijy dazniy pokyciai. Genetinés ligos ir evoliucija.
Genetines ligos ir pusiausvyra tarp mutacijy ir naturalios atrankos. Geny dreifas,
ikréjo efektas (angl. founder effect) ir kraujomaiSa. Evoliucinés priezastys
lemiancios genominius persitvarkymus ir genetines ligas. Daugiaveiksnés ligos, jas
lemianciy aleliy nustatymas, plataus masto asociacijy tyrimai ir jy duomeny
panaudojimas evoliucinéje genomo analizéje.
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