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Apstrakt

Mitohondrijska DNK (mtDNK) se odlikuje nizom osobina koje je ¢ine pogodnom za istraZivanja evolutivne
istorije ljudskih populacija koja se zasniva na molekularnim markerima zenske linije nasledivanja. Tokom
poslednje decenije publikovano je vise nauc¢nih radova u kojima je analizirana varijabilnost mtDNK u pop-
ulaciji Srbije primenom markera razli¢ite rezolucije uklju¢ujuci i kompletne genome. U skladu sa oceki-
vanjima zasnovanim na istorijskim, arheoloskim i drugim izvorima koji govore u prilog veoma kompleksne
istorije populacija na Balkanskom poluostrvu, mtDNK podaci su potvrdili da se srpska populacija odlikuje
visokim nivoom raznovrsnosti mtDNK koji je posledica izuzetno slozene dinamike ove populacije tokom
vremena. Danasnji mtDNK profil populacije Srbije ne odstupa od matrilinealnog profila karakteristi¢cnog
za druge evropske populacije, a geneticke distance pokazuju da ova populacija zauzima centralnu pozi-
ciju unutar grupe juznoslovenskih populacija koje se odlikuju visokom heterogenosc¢u. Srpska populacija
deli najveci procenat mtDNK haplotipova sa geografski bliskim populacijama Balkanskog poluostrva koje
pripadaju juznoslovenskoj grupi, gde su uoceni i potencijalno privatni haplotipovi. Na osnovu filogenetske
i filogeografske analize kompletnih mitogenoma u srpskoj populaciji detektovane su retke mtDNK linije,
karakteristi¢ne za druge regione, poput Bliskog istoka (N1b, HV2), isto¢ne Azije (D4) i Afrike (L2a1), kao i
one koje su potencijalno specifi¢ne za Balkansko poluostrvo, poput K1a13a1, U4c1b1 i H6a2b. Pored toga,
srpska populacija deli odredeni broj mtDNK podhaplogrupa sa isto¢no- i zapadnoslovenskim populacijama
kao i sa germanskim populacijama severne i srednje Evrope. Istrazivanja varijabilnosti mtDNK su pokazala
da se izuzetno velika raznovrsnost mtDNK savremene populacije Srbije moze objasniti genetickim dopri-
nosom kako slovenskih i germanskih, tako i pre-slovenskih populacija koje su naseljavale Balkansko polu-
ostrvo pre Velike seobe naroda.

Kljucne reci: mitohondrijska DNK, populacija Srbije, geneticki diverzitet, migracije
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Abstract

The mitochondrial DNA (mtDNA) is characterized by a number of features that make it suitable for study-
ing the evolutionary history of human populations based on molecular markers with the female-specific
line of inheritance. During the last decade, several scientific papers were published in which the mtDNA
variability in the population of Serbia was analyzed using markers of different resolution including com-
plete mitogenomes. In accordance with expectations based on historical, archaeological and other sources
that speak in favor of a very complex history of populations on the Balkan Peninsula, mtDNA data con-
firmed that Serbian population is characterized by a high level of mtDNA diversity, which is a consequence
of the exceptionally complex dynamics of this population over time. Today’s mtDNA profile of the Serbian
population does not differ from the matrilineal landscape characteristic of other European populations,
and according to genetic distances, this population occupies a central position within the group of South-
Slavic populations characterized by high heterogeneity. The Serbian population shares the highest per-
centage of mtDNA haplotypes with the geographically close populations of the Balkan Peninsula
belonging to the South-Slavic group, where potentially private haplotypes were also observed. Phyloge-
netic and phylogeographic analysis of complete mitogenomes in the Serbian population revealed rare
mtDNA lines, characteristic of other regions, such as the Middle East (N1b, HV2), East Asia (D4) and Africa
(L2a1), as well as those that are potentially specific for Balkan Peninsula, like K1a13a1, U4c1b1 and H6a2b.
In addition, Serbian population shares a certain number of mtDNA subhaplogroups with East- and West-
Slavic populations as well as with the Germanic populations of Northern and Central Europe. Studies of
mtDNA variability have shown that the exceptionally high mtDNA diversity in contemporary Serbian pop-
ulation may be associated with the genetic contribution of both Slavic and Germanic, as well as pre-Slavic
populations that inhabited the Balkan Peninsula before the Great Migration.

Keywords: mitochondrial DNA, Serbian population, genetic diversity, migrations
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MOLEKULARNA ANTROPOLOGIJA

Prva istrazivanja varijabilnosti ljudskih populacija zasnivala su se na ispitivanju varijabilnosti krvnih
grupa, i proteina glavnog histokompatibilnog kompleksa [1]. Sa razvojem tehologija i uvodenja novih
metoda u molekularnoj biologiji tokom druge polovine proslog veka, poput lan¢ane reakcije polimeraze
(eng. Polymerase Chain Reaction- PCR) i Sangerove metode sekvenciranja, istrazivanja varijabilnosti na nivou
molekula DNK postaju nezamenljiva u novoj nau¢noj disciplini - molekularnoj antroplologiji [2]. Za te svrhe,
informativna je varijabilnost autozomnih hromozoma koji se nasleduju biparentalno te stoga omogucavaju
sticanje uvida u poreklo i istoriju kako muskog tako i Zenskog dela ljudske populacije, ali i varijabilnost hap-
loidnih genoma koji se nasleduju iskljuc¢ivo preko majke, kao to je to slucaj sa mitohondrijskom DNK
(mtDNK), ili preko oca, u slu¢aju’Y hromozoma (tzv. ne-rekombinantni deo Y hromozoma, NRY). Haploidni
genomi se koriste za utvrdivanje evolutivne istorije majcinskih odnosno ocinskih linija, a bez obzira na nacin
nasledivanja, svi geneticki markeri koji se koriste u istrazivanjima ovog tipa odlikuju se selektivnom neu-
tralnoscu [3].

Dalji razvoj tehnologija i metoda u molekularnoj biologiji, poput sekvenciranja naredne generacije, kao
i sve veca finansijska pristupa¢nost novih metoda, omogucili su koris¢enje varijabilnosti kompletnih genoma
u istraZivanjima porekla i istorije ljudske populacije narocito tokom poslednje decenije. Pored toga, veliki
napredak postignut je i na polju poboljsanja metoda izolacije naslednog materijala iz drevnih ostataka ljud-
skih skeleta iz arheoloskih nalazista starih nekoliko stotina do nekoliko hiljada godina, a ija se starost moze
pouzdano utvrditi primenom metoda C'* datiranja, kao i pratecih analiti¢kih (bioinformatickih) metoda, sto
je znacajno doprinelo boljem razumevanju veoma kompleksne evolutivne istorije savremenog ¢oveka koju
karakterisu brojna mesanja (admiksije) i protok gena, migracije i promene brojnosti. U vezi sa tim, Nobelova
nagrada u oblasti medicine i fiziologije dodeljena je 2022. godine dr. Svante Padbo-u, koji je svoju nau¢nu
karijeru posvetio istrazivanjima evolucije ¢oveka i izumrlih hominina, prevashodno neandertalca, bliskog
srodnika anatomski modernog ¢oveka, sa kojim evroazijske populacije dele od 1 - 4% naslednog materijala
[4]. Stoga je sasvim izvesno da ce predstojece godine predstavljati veoma aktivan i produktivan period u
pogledu boljeg razumevanja ne samo nase istorije vec¢ i adaptivnih svojstava savremenog ¢oveka.

MITOHONDRIJSKA DNK KAO GENETICKI MARKER

Mitohondrijska DNK je molekul dvolanc¢ane kruzne strukture koji postoji u svim ¢elijama eukariota, i to
u mitohondrijama u kojima se odvija proces oksidativne fosforilacije. Mitohondrijski genom ¢oveka (mi-
togenom) je veli¢ine 16.569 baznih parova [5] i sadrzi dva regiona: kodirajudi region i kontrolni region koji
ima regulatornu ulogu. Kodirajudi region sadrzi 37 gena koji kodiraju 13 subjedinica sistema oksidativne
fosforilacije, dve ribozomalne RNK i 22 transportne RNK [5]. Kontrolni region sadrzi promotore odgovorne
za transkripciju gena i u okviru njega prisutna su tri segmenta povec¢anog nivoa varijabilnosti u odnosu na
kodirajuci region, hipervarijabilni segmenti oznaceni kao HVS-I, HVS-II i HVS-IIl. MtDNK se odlikuje nizom os-
obina, kao $to su maternalni tip nasledivanja, veliki broj kopija po ¢eliji, odsustvo rekombinacija, manja efek-
tivna veli¢ina populacije i 5 do 10 puta visa stopa mutacija u odnosu na jedarni genom [6], koje je Cine
izuzetno pogodnim markerom za populaciono-geneticke, filogeografske i filogenetske studije [7].

Mitohondrijski genom zauzima izuzetno znacajno mesto u istrazivanjima porekla i istorije ljudske pop-
ulacije. Naime, upravo su pionirska istrazivanja varijabilnosti mtDNK savremenog ¢oveka dovela do saz-
nanja da je poslednji zajednicki predak celokupne danasnje ljudske populacije ziveo u Africi pre oko 200
hiljada godina [8]. Prva istraZivanja ovog tipa koristila su metodu razlike u velicini restrikcionih fragmenata



(eng. restriction fragment length polymorphism- RFLP) za detekciju varijacija u pojedina¢nim nukleotidima
u molekulu mtDNK [8, 9]. Tokom 90-tih godina XX veka, sa otkri¢cem PCR-a i sekvenciranja Sangerovom
metodom, istrazivanja varijabilnosti mtDNK ljudskih populacija su se predominantno zasnivala na sekven-
ciranju HVS-I segmenta i RFLP analizi fragmenata kodirajuc¢eg regiona umnozenih PCR metodom [10], dok
se poslednjih decenija sve ¢esce koriste kompletni mitogenomi [11, 12].

Mitohondrijski genomi se porede sa referentnom sekvencom, prvom kompletno sekvenciranom mtDNK
objavljenom 1981. godine [5] i revidiranom skoro dve decenije kasnije [13] (eng. revised Cambridge Refer-
ence Sequence- rCRS), a u poslednjoj deceniji i sa rekonstruisanom preda¢kom referentnom sekvencom
(eng. Reconstructed Sapiens Reference Sequence- RSRS) [14]. Na taj nacin definiSu se mtDNK haplotipovi koji
predstavljaju kombinaciju genetickih varijanti razli¢itih u odnosu na referentnu sekvencu. Haplotipovi koji
se odlikuju istim varijantama na pojedinim nukleotidnim pozicijama, koje su uglavnom u kodiraju¢em re-
gionu mtDNK, svrstavaju se u odgovaraju¢e mtDNK haplogrupe.

Tradicionalno, istrazivanja ljudskih populacija na nivou mtDNK baziraju se na analizama ucestalosti hap-
lotipova i haplogrupa, koje su danas uglavnom poznate za ljudske populacije iz skoro svih delova sveta. De-
terminacija starosti haplogrupa i haplotipova obavlja se koris¢enjem metode molekulskog sata prema kojem
je broj razlika izmedu dve linije direktni pokazatelj viemena njihovog odvajanja od poslednjeg zajedni¢kog
pretka [15]. U filogenetskim rekonstrukcijama i proceni odvajanja mtDNK linija od poslednjeg zajedni¢kog
pretka koriste se razli¢iti molekulski satovi koji se zasnivaju na stopi mutacija u kodiraju¢em regionu mtDNK
[16], zatim na stopi sinonimnih mutacija u mtDNK [17], kao i onaj koji uzima u obzir stopu mutacija u kom-
pletnom mitogenomu [17]. Topologija i procena starosti klada u filogenetskim stablima zasnovanim na
mtDNK haplotipovima i haplogrupama, zajedno sa informacijama o njihovoj ucestalosti, reflektuju matri-
linealnu istoriju ljudskih populacija i koriste se za utvrdivanje migracionih ruta, admiksije, protoka gena i
dinamike populacija. Takode, utvrdivanje prisustva i u¢estalosti mtDNK haplotipova i haplogrupa u ljud-
skim populacijama naslo je primenu i u forenzici, koja danas raspolaze bazom podataka EMPOP [The EDNAP
(European DNA Profiling Group) Mitochondrial DNA Population Database] [18], u kojoj je trenutno de-
ponovano 48.572 mtDNK haplotipa detektovanih kod individua iz celog sveta determinisanih na osnovu var-
ijabilnosti bar HVS-I segmenta kontrolnog regiona, kao i 4.289 kompletno sekvenciranih mitogenoma
(https://empop.online/).

ULOGA BALKANSKOG POLUOSTRVA U OBLIKOVANJU MITOHONDRIJSKOG GENSKOG PULA
EVROPSKIH POPULACLJA

Na osnovu mtDNK podataka deponovanih u javno dostupnoj bazi MITOMAP (http://www.mitomap.org)
[19, 20], rekonstruisani su vremenski okviri nastanka glavnih mtDNK haplogrupa kao i putevi migracija
anatomski savremenih ljudi i naseljavanja razlicitih kontinenata [21] (Slika 1). Poznato je da je u Africi pre
oko 130-200 hiljada godina nastala superhaplogrupa L, od &ije grane L3 su potekle mtDNK linije M i N na-
jverovatnije tokom ili nakon izlaska iz Afrike [22]. Procenjeno vreme migracija ovih linija iz Afrike je pre oko
65 hiljada godina, a nakon toga su nosioci linija M i N kolonizovali ostale kontinente, $to je bilo praceno nji-
hovom diverzifikacijom. Nosioci superhaplogrupe M su se preko Arabijskog poluostrva, Indije i obala ju-
goistoc¢ne Azije prosirili do Malezijskog poluostrva i Australije gde su formirane haplogrupe Qi M42. S druge
strane, superhaplogrupa M se prosirila po Aziji dajuci niz mtDNK grana karakteristi¢nih za srednju i isto¢nu
Aziju (haplogrupe C, D i Gi linije koji pripadaju haplogrupi M). Osnivaci superhaplogrupe N su se iz Afrike
prosirili preko jugoisto¢ne Azije do Australije gde je nastala haplogrupa S, a tokom migracija po azijskom
kontinentu nastale su i azijske haplogrupe A i Y. Drugi pravac migracija omogucio je Sirenje superhaplo-

I Trendovi u molekularnoj biologiji

21



“ Trends in Molecular Biology

grupe N po zapadnoj Evroaziji tokom ¢ega su nastale haplogrupe I, Wi X koje su se prosirile Eviopom kao i
superhaplogrupa R koja je osniva¢ vecine zapadno-evroazijskih mtDNK linija. Superhaplogrupa R se prosi-
rila po Evropi dajuci evropske haplogrupe H,V, U, Uk, J, i T dok su usled njenog Sirenja u drugom pravcu, od-
nosno po Aziji, nastale isto¢noazijske haplogrupe F i B, kao i australijska haplogrupa P.

Kao rezultat veoma kompleksne istorije ljudskih populacija, danas su u Evropi prisutne mtDNK haplo-
grupe H,V, U, K, J, T, W, li X od kojih haplogrupa H dominira, ¢ineci skoro polovinu mitohondrijskog genskog
pula vecine evropskih populacija [2, 23]. Pored njih, na evropskom kontinentu zastupljene su sa niskom
ucestalosc¢u (pod)haplogrupe N1a, N1b, ROa i HV [24-26], kao i neevropske haplogrupe poput pojedinih
mtDNK linija haplogrupa A, C, D, Gi L [27-29].

Smatra se da su u oblikovanju danasnjeg spektra i u¢estalosti mtDNK haplogrupa na evropskom koniti-
nentu u najvecoj meri uticala tri ¢inioca, tokom kojih je Balkansko poluostrvo, koje zauzima specifican ge-
ografski polozaj na jugoisto¢nom delu evropskog kontinenta, imalo veoma vaznu ulogu. Naime, Balkansko
poluostrvo predstavlja vazan koridor koji povezuje Evropu i Aziju, preko koga su se odvijale brojne migracije
od praistorije do danasnjih dana [30-32], te se stoga ovo podrucje smatra izuzetno vaznim sa aspekta
celokupne istorije ljudskih populacija u Evropi.

Prvi ¢inilac znacajan za oblikovanje mtDNK genskog pula evropskih populacija je poslednji ledeni mak-
simum koji obuhvata period od pre 20 do 26 hiljada godina, kada je Balkansko poluostrvo zajedno sa
Apeninskim i Pirinejskim poluostrvom i oblastima oko Crnog mora na teritoriji danasnje Ukrajine sluZzilo kao
pribeziste (refugijum) u kojem su opstale termofilne biljne i Zivotinjske vrste zajedno sa ljudskom vrstom [33-
35]. Sa povlacenjem ledenog pokrivaca odvijala se postglacijalna rekolonizacija Evrope iz juznih refugijuma,
$to je dovelo do znacajnih promena u brojnosti ljudskih populacija i promena u njihovoj genetickoj struk-
turi, odnosno ucestalostima razli¢itih genetickih varijanti ukljucuju¢i i mtDNK linije.

Zatim, usled Sirenja poljoprivrede, odnosno prelaska sa lovacko-sakupljackog na sedentarni nacin ziv-
ota tokom neolita, dolazi do demografskog rasta ljudskih populacija. Balkansko poluostrvo predstavljalo je
vazan koridor preko koga su se poljoprivreda, kao nova tehnologija, i pratedi nacin zivota prosirili Evropom
[36]. Sa Balkanskog poluostrva poljoprivreda se dolinom Dunava Sirila u srednju Evropu, a mediteranskom
rutom, prateci obalu, prosirila se do Pirinejskog poluostrva [36, 37]. Smatra se da je neolitska tranzicija dovela
do znacajne promene u strukturi genskog fonda savremenih evropskih populacija [38, 39]. Kod lovacko-
sakupljackih drustava Evrope najcesce su detektovani haplotipovi koji pripadaju podhaplogrupama U4 i
U5 [40-43], dok su danas na evropskom kontinentu najzastupljenije brojne mtDNK linije koje pripadaju hap-
logrupi H. Pored haplogrupe H, u Evropi je tokom neolitske tranzicije doslo do povecanja ucestalosti
(pod)haplogrupa takozvanog “neolitskog paketa”— N1a, T2, K, J, HV,V, Wi X, koji je bio karakteristi¢an za ne-
olitske farmere [44, 45], a odsutan kod populacija lovaca-sakupljaca [30, 41, 43].

Na oblikovanje sada3njeg spektra i distribucije mtDNK linija u Evropi znacajan uticaj imale su i post-ne-
olitske migracije, medu kojima je potrebno spomenuti dolazak pripadnika“jamne”kulture iz pontskih stepa
isto¢ne Evrope tokom broznanog doba, koji je doveo do novih promena u ucestalosti pojedinih haplogrupa
i zamene neolitskih mtDNK linija, poput N1a,sal, T1, U2, U4, U5a, Wi pojedinim linijama haplogrupe H [44-
47]. Zatim, tokom ranog srednjeg veka (IV-IX vek nase ere), odvijala se Velika seoba naroda, tokom koje su
se slovenska plemena rasirila po Evropi. Tokom ovog perioda, koji su obelezile migracije vise slovenskih, az-
ijskih i germanskih plemena i naroda Sirom Evrope [2, 48, 49], dinamika populacija na Balkanskom polu-
ostrvu je bila izuzetno kompleksna, $to je ostavilo traga i u varijabilnosti mtDNK populacija koje danas
naseljavaju ovo podrucje. Ralph i Coop su analizom autozomnih segmenata identi¢nih po poreklu ustanovili



daindividue iz populacija jugoisto¢ne, isto¢ne i srednje Evrope dele veliki broj zajednickih predaka koji dati-
raju upravo iz perioda Velike seobe naroda [49]. S obzirom da vecina ispitivanih populacija koje dele veliki
broj segmenata identi¢nih po poreklu pripada slovenskoj grupi pretpostavljeno je da se to moze objasniti
sirenjem slovenskih populacija u Evropi tokom ranog srednjeg veka. Do sli¢nih zaklju¢aka su dosli Hellen-
tal i sar. u studiji u kojoj je pokazano da je do mesanja populacija u isto¢noj i jugoisto¢noj Evropi (ukljucu-
juci slovenske i ne-slovenske populacije) doslo pre 1-1.6 hiljada godina, odnosno u periodu koji se poklapa
sa Velikom seobom naroda [48].

MITOHONDRIJSKI GENETICKI PROFIL STANOVNIKA REPUBLIKE SRBIJE

Republika Srbija zauzima centralni poloZaj na Balkanskom polustrvu koje je, kao $to je ve¢ naglaseno,
imalo veoma vaznu ulogu tokom celokupne istorije ljudskih populacija, i na kojem su se tokom vremena
odvijale brojne migracije, kao i mesanja, protok gena i promene brojnosti populacija. Stoga se na Balkan-
skom poluostrvu moze ocekivati izuzetno kompleksan mtDNK pejzaz, ¢ijem boljem razumevanju dopri-
nose istrazivanja mtDNK diverziteta savremene srpske populacije kao i ostataka drevnih individua sa ovog
podrucja [50], $to je, u krajnjem slucaju, znacajno i za sticanje novih uvida u istoriju evroazijskih populacija.

Populacija Srbije je do danas bila predmet istrazivanja nekoliko studija koje su sa razli¢itih aspekata i pri-
menom mtDNK markera razli¢ite rezolucije (HVS-li HVS-Il segmenti [51], varijante HVS-I, HVS-Il i kodirajuceg
regiona [28, 52-54], kompletni mitogenomi [55]) ispitivale varijabilnost mtDNK populacija koje naseljavaju
Balkansko poluostrvo. Navedene studije su znacajne zbog toga $to su doprinele sagledavanju mtDNK di-
verziteta u populaciji Srbije ukljucujudi i detekciju mtDNK linija koje su retke ili potencijalno specifi¢ne za
Balkansko poluostrvo, determinaciju geneticke strukture juznoslovenskih i drugih evropskih populacija,
kao i boljem razumevanju evolutivne istorije pojedinih mtDNK linija putem filogenetskih analiza i datiranja
i formiranju prve baze podataka kompletnih mitogenoma srpske populacije koja predstavlja zna¢ajan do-
prinos bazi podataka EMPOP.

Spektar i ucestalost mtDNK (pod)haplogrupa u populaciji Srbije

Danas je poznato da mtDNK profil populacije Srbije ne odstupa od matrilinealnog profila karakteris-
ticnog za druge evropske populacije. Naime, u populaciji Srbije detektovane su sve mtDNK (pod)haplo-
grupe koje su karakteristi¢ne za evropske populacije (Tabela 1), a njihova ucestalost je u rasponu ucestalosti
odgovaraju¢ih mtDNK (pod)haplogrupa drugih evropskih populacija. U populaciji Srbije najzastupljenija je
haplogrupa H (Tabela 1) koja se odlikuje velikim brojem podhaplogrupa [56] i najve¢om uestalo$¢u i u os-
talim evropskim populacijama [57]. MtDNK (pod)haplogrupe HV, HVO, V i ROa (Tabela 1), koje su srodne
haplogrupi H i koje zajedno sa njom pripadaju superhaplogrupi RO, prisutne su sa relativho niskom
ucestalosc¢u u srpskoj populaciji kao i u vecini ostalih evropskih populacija [2]. Druga po zastupljenosti kako
u populaciji Srbije tako i na ostatku evropskog kontinenta jeste superhaplogrupa U, u okviru koje su na-
jucestalije podhaplogrupe U4 i U5 (Tabela 1). Haplotipovi koji pripadaju podhaplogrupama U4 i U5 su,
pored U8, bili najfrekventniji u drevnim lovacko-sakupljac¢kim drustvima pre neolitske ekspanzije i Sirenja po-
ljoprivrede u Evropi [40-43]. Sa intermedijarnom ucestalo$¢u u populaciji Srbije prisutne su haplogrupe J, T
i K (Tabela 1), dok su (pod)haplogrupe N1a, N1b, I, W n X2, koje vode direktno poreklo od superhaplogrupe
N, zastupljene sa niskim ucestalostima [2] (Tabela 1). Interesantno je da se u srpskoj populaciji, kao i u vecini
evropskih populacija, sporadi¢no uocavaju haplotipovi koji pripadaju neevropskim haplogrupama poputL,
DiC][2,28,54].
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Na osnovu prisustva i u€estalosti mtDNK haplotipova u populaciji Srbije utvrdeno je da se ova popu-
lacija odlikuje visokim nivoom geneti¢ke raznovrsnosti. Stavise, vrednost parametra raznovrsnost hap-
lotipova u populaciji Srbije, procenjena na osnovu varijabilnosti HVS-I segmenta, spada u najvece na
evropskom kontinentu, dok vrednosti ostalih parametara genetic¢ke raznovrsnosti odgovaraju rasponu de-
tektovanom u drugim evropskim populacijama [2]. Takode, u populacijama Balkanskog poluostrva detek-
tovane su visoke vrednosti parametara geneticke raznovrsnosti retkih mtDNK podhaplogrupa, sto potvrduje
njegov refugijalni karakter [2].

Geneticka struktura populacija na nivou mitohondrijskog genoma

PolozZaj populacije Srbije u Sirem evropskom kontekstu, odnosno, u matrilinealnom pejzazu Evrope,
ispitivan je u studiji Davidovic i sar., u kojoj je analizirana mtDNK varijabilnost 7.128 individua poreklom iz
20 evropskih populacija uklju¢ujuci i populaciju Srbije, predstavljenu sa 139 individua [28]. U analizama u
kojima su koris¢eni varijabilnost HVS-li HVS-Il regiona i dijagnosticke varijante kodiraju¢eg regiona mtDNK,
geografska stratifikacija populacija uocena je u analizi glavnih komponenti u slu¢aju kada su ispitivane pop-
ulacije predstavljene u PC grafikonu definisanim prvom i trecom komponentom (Slika 2). Veoma znacajan
nalaz je da populacija Srbije zauzima centralnu poziciju unutar grupe juznoslovenskih populacija (Slika 2)
koja se odlikuje visokom heterogenoscu [2]. Sli¢an obrazac pokazan je i u studijama u kojima je analizirana
varijabilnost autozomnih markera u populacijama Balkanskog poluostrva i Bliskog istoka [53], odnosno u
baltickim i slovenskim populacijama [58]. Pored toga, uocena je i intra-slovenska geneti¢ka struktura koja
odgovara grupisanju slovenskih populacija u skladu sa njihovom pripadnos$¢u odgovarajucoj jezi¢koj porod-
ici (juzno-, isto¢no- i zapadnoslovenska grupa) (Slika 2). Ovakvu lingvisti¢ku stratifikaciju slovenskih pop-
ulacija dobili su i Kushniarevich i sar. na osnovu analize varijabilnosti autozomnih markera i NRY [58].

Geneticke distance srpske i drugih evropskih populacija, predstavljene preko Fgrvrednosti parova pop-
ulacija na osnovu podataka iz studije Davidovi¢ [2] o varijabilnosti HVS-l i HVS-Il segmenata 16.413 osoba
iz 35 populacija uklju¢ujudii populaciju Srbije, vizualizovane su u skladu sa geografskom distribucijom pop-
ulacija (Slika 3). Uocava se da su geografski bliske juznoslovenske populacije geneticki sli¢nije populaciji Sr-
bije (sa izuzetkom bugarske populacije) u odnosu na ostale populacije, dok se moze uociti i veca geneticka
sli¢nost sa populacijama isto¢no- i zapadnoslovenske grupe.

Deljeni i privatni haplotipovi

Takode, analiza udela haplotipova zasnovanih na varijabilnosti HVS-l odnosno HVS-I/HVS-Il segmenata
koji su zajednicki za srpsku i ostale evropske populacije pokazala je da srpska populacija deli najvedi pro-
cenat haplotipova sa populacijama juzne Evrope i to prvenstveno sa geografski bliskim populacijama Balka-
nskog poluostrva koje pripadaju juznoslovenskoj grupi [2]. Ovakav nalaz moze se objasniti geografskom
bliskos¢u ovih populacija, ali i zajednickim kulturno-istorijskim nasledem i pripadno3¢u istoj jezickoj porod-
ici [2]. Prilikom analize zajednickih haplotipova posebno su informativni haplotipovi male ucestalosti. Naime,
podatak da geografski udaljene populacije imaju znacajan broj zajednickih haplotipova koji su retki moze
ukazivati na znacajan protok gena izmedu njih. Druga mogucnost bi bila da su takvi haplotipovi u proslo-
sti bili rasprostranjeni na Sirem geografskom podrucju i da se tokom vremena njihova zastupljenost smanijila
ili u pojedinim populacijama izgubila. Pretrazivanjem literaturnih podataka o retkim evropskim haplotipo-
vima detektovani su haplotipovi koje srpska populacija deli isklju¢ivo sa drugim juznoslovenskim popula-
cijama, $to zajedno sa visokim procentom privatnih haplotipova u populaciji Srbije ukazuje na postojanje
mtDNK linija sprecifi¢nih za Balkansko poluostrvo [2]. Pored navedenog, srpska populacija deli haplotipove



sa isto¢no- i zapadnoslovenskim populacijama, kao i sa germanskim populacijama $to bi moglo biti
povezano sa migracijama tokom Velike seobe naroda [2].

Filogenija i filogeografija kompletnih mitogenoma

Filogenetske i filogeografske analize kompletnih mitogenoma prisutnih u srpskoj populaciji omogucile
su preciznije procene vremena nastanka pojedinih mtDNK linija kao i detektovanje linija koje su potencijalno
specifi¢ne za Balkansko poluostrvo [2, 28, 59], 5to je omogucilo sticanje boljeg uvida u poreklo i evoluciju
pojedinih mtDNK podhaplogrupa kao i uticaje razli¢itih migracija na oblikovanje mitohondrijskog genskog
fonda savremene populacije Srbije. U navedenim studijama analizirani su mitogenomi koji pripadaju
(pod)haplogrupama: H5, H6, HV (HV2, HV10i HV16), K1, U1, U2, U3, U4, U5, U7, U8, N1b, D4iL2a1. Odabrani
mitogenomi pripadaju mtDNK linijama koje su ili retke u evropskim populacijama (npr. HV, N1b, D4, L2a1 i
U1) ili su pojedine njihove grane potencijalno specificne za pojedine regione Evrope (npr. H5, H6, U4 i U5).

Medu analiziranim mitogenomima iz srpske populacije, detektovane su mtDNK podhaplogrupe koje su
najverovatnije nastale u juznoj Evropi (H5% U3ald i U4b1alala), kao i one koje su potencijalno specifi¢ne
za Balkansko poluostrvo (K1a13a1, H6a2b, UTalc2, U4c1b1, U5b3jiK1a4l) [2, 28, 59]. Na postojanje mtDNK
linija potencijalno specifi¢nih za populacije Balkanskog poluostrva, poput K1a13a1, ukazala je studija Ko-
vacevic i sar. [53]. Naime, novodefinisana podhaplogrupa K1a13a1, procenjenog vremena nastanka od 2.6-
4.5 hiljada godina, do sada je uoc¢ena iskljucivo u populacijama Bosne i Hercegovine, Hrvatske i Srbije (Slika
4) [2]. U prilog ovome govori i studija Sarac i sar. koji su definisali lokalnu mtDNK podkladu X2q1 kao speci-
ficnu za Balkansko poluostrvo [60] i koja je detektovana i u populaciji Srbije [55]. Prisustvo mtDNK linija za
koje se pretpostavlja da su nastale na Balkanskom poluostrvu moglo bi se objasniti geneti¢kim doprinosom
autohtonih populacija koje su postojale na Balkanskom poluostrvu pre Velike seobe naroda i doseljavanja
slovenskih i drugih drevnih populacija. Kushniarevich i sar. su na osnovu analize varijabilnosti autozomnih
markera i NRY detektovali tzv. jugoisto¢no-evropsku”-geneti¢cku komponentu u populacijama Balkanskog
poluostrva [58] koja je oznacena kao autohtona za populacije koje su naseljavale ovaj region pre doselja-
vanja Slovena. Na osnovu ovog nalaza, autori su zakljucili da tokom perioda Sirenja slovenskih jezika na
Balkansko poluostrvo, koji se poklapa sa periodom Velike seobe naroda, nije doslo do znacajnijeg protoka
gena i da je ono najverovatnije posledica kulturoloske asimilacije [58].

S druge strane, filogenetske i filogeografske analize su pokazale da srpska populacija deli odredeni broj
mtDNK linija sa isto¢no- i zapadnoslovenskim populacijama (npr. U2e1b1, U2e2a1d, U4a2a, U4a2c, U4a2g1,
U4d2b, U5a2ble, U5b1a1l i HV10) Sto podrzava pretpostavke o doprinosu migracija Slovena u oblikovanju
mitohondrijskog genskog pula savremene srpske populacije [2]. Haplotipovi koji pripadaju podhaplogru-
pama U4a2a, U4a2a1, U4a2b i U4a2g1 zastupljeni su u slovenskim i germanskim populacijama severne i
srednje Evrope, kao i u Finskoj, Sto ukazuje na mogucnost da su ove podhaplogrupe nastale u srednjoj
Evropi. Pocetno Sirenje razlicitih linija podhaplogrupe U4a2 moglo bi se objasniti Sirenjem kulture linearne
keramike koja je bila rasprostranjena u srednjoj i isto¢noj Evropi pre 4.3-5.2 hiljade godina [61], dok bi se nji-
hovo prisustvo u populacijama Balkanskog poluostrva moglo objasniti migracijama slovenskih plemena u
ranom srednjem veku [2].

U srpskoj populaciji detektovana je mtDNK linija K1a4d koja je pretezno zastupljena u germanskim
populacijama severne i srednje Evrope, gde je najverovatnije i nastala. Njeno prisustvo u srpskoj populaciji
moglo bi se objasniti migracijama germanskih plemena poput Ostrogota, Vizigota i Gepida, nosioca ove
podhaplogrupe, na Balkansko poluostrvo krajem IV i po¢etkom V veka nove ere [2].
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Filogenetske i filogeografske analize haplotipova koji su retki, kako na evropskom kontinentu, tako i u
srpskoj populaciji, a koji su karakteristi¢ni za druge regione, poput Bliskog istoka (N1b, HV2), isto¢ne Azije
(D4) i Afrike (L2a1) posebno su informativne za utvrdivanje doprinosa razli¢itih migracija koje su se odvijale
kroz teritoriju Balkana u oblikovanju sadasnjeg obrasca varijabilnosti mitohondrijskog genskog pula pop-
ulacije Srbije.

Retka podhaplogrupa L2a1k detektovana je do sada samo u evropskim populacijama i posto je njena
starost procenjena na oko 10 hiljada godina, pretpostavlja se da je rezultat protoka gena iz africkih popu-
lacija u Evropu tokom praistorije i da je nastala in situ u Evropi [27, 62]. U okviru podhaplogrupe L2a1k, hap-
lotip detektovan u populaciji Srbije klasifikovan je, zajedno sa tri mitogenoma iz Ceske, Slovacke i Bugarske,
u novu podhaplogrupu L2a1k1 procenjene starosti od 7.9-11.3 hiljada godina, dok su haplotipovi iz Maroka
organizovani u mladu afri¢cku podkladu L2a1k2 [2] (Slika 5). Do sada analizirani podaci su pokazali da je
podhaplogrupa L2a1k1 zastupljena isklju¢ivo u slovenskim populacijama koje naseljavaju region oko
Dunava. Imajuci u vidu procenjenu starost, kao i geografsku rasprostranjenost ove podhaplogrupe, pret-
postavlja se da je ona nastala i rasirila se u populacijama mezolita ili neolitskim populacijama koje su pri-
padale kulturama dunavske doline poput Starcevacke, Vincanske i kulture linearnotrakaste keramike [2].
Stoga je moguce da je podhaplogrupa L2a1k1 nastala na Balkanskom poluostrvu i da se duz Dunava Sirila
putem Sirenja neolitskih kultura. Medutim, da bi se sa ve¢om pouzdanos¢u moglo govoriti o poreklu pod-
haplogrupe L2a1k1 neophodno je ispitati mtDNK farmera koji su naseljavali teritoriju Balkanskog poluostrva
tokom neolita.

U populaciji Srbije detektovani su haplotipovi D4j8 i i D4j5 koji pripadaju isto¢noazijskoj podhaplo-
grupi D4 [28, 55] koja je prisutna i u populacijama isto¢ne Evrope [29]. Pretpostavlja se da je prisustvo ove
azijske haplogrupe u Evropi rezultat kompleksnih interakcija populacija isto¢ne i zapadne Evroazije, koje su
se odvijale od gornjeg paleolita pa do danas [63]. Prisustvo podhaplogrupa D4j8 i D4j5 u srpskoj populaciji
moglo bi se povezati sa srednjevekovnim vojnim pohodima srednjeazijskih populacija (Huna, Avara i Mon-
gola) po Evropi [64, 65] i njihovim geneti¢kim uplivom u populacije koje su ve¢ nastanjivale podrucje Balka-
nskog poluostrva [2, 28].

Prisustvo mtDNK linija poreklom sa Bliskog istoka i/ili Kavkaza, kao $to su U3a3, U5ala2a, K1a2iK1bic,
moglo bi se objasniti migracijama koje su se odvijale u talasima, tokom duzeg vremenskog perioda, od sev-
ernih pontskih stepa ka Balkanskom poluostrvu, pocevsi od masovnih migracija nosioca jamne kulture
tokom kasnog neolita i ranog bronzanog doba, pa sve do migracija Anta u ranom srednjem veku [59].
Bliskoisto¢no/kavkaski haplotipovi koji su mogli dospeti na Balkansko poluostrvo dolaskom nosilaca jamne
kulture [46, 66] nisu bili prisutni u populacijama farmera ranog i srednjeg neolita, dok su bliskoisto¢ne hap-
logrupe tipi¢ne za neolitske farmere mogle dospeti u ovaj region migracijama neolitskih farmera preko Male
Azije ka Balkanskom poluostrvu pocetkom kasnog holocena [28, 67]. ProSirivanjem postojecih baza poda-
taka kompletnih mitogenoma sa podacima o drevnim populacijama sa ovih prostora moglo bi dati odgovor
na pitanje o poreklu mtDNK linija koje savremena populacija Srbije deli sa populacijama Bliskog istoka i
Kavkaza.

Dinamika populacija na podruéju Srbije od poslednjeg ledenog maksimuma do danas

Sekvenciranje kompletnih mitogenoma prisutnih kod osoba sa podru¢ja danasnje Republike Srbije
znacajno je i zbog toga sto je omogucdilo sticanje novih saznanja o dinamici srpske populacije tokom vre-
mena. Koris¢enjem Bajesove skyline plot metode, Davidovic i sar. su utvrdili da je na podrucju Srbije doslo
do znacajnog smanjenja brojnosti tadasnjeg stanovnistva tokom poslednjeg ledenog maksimuma, kao i



da su postojale dve ekspanzije, prva nakon poslednjeg ledenog maksimuma koja je trajala sve do pre oko
7 hiljada godina i druga pre oko 1.6 hiljada godina, 5to se poklapa sa periodom Velike seobe naroda tokom
ranog srednjeg veka [55] (Slika 6). Prema ocekivanjima, povecanje brojnosti uo¢eno je tokom neolitske
tranzicije koju karakterise razvoj poljoprivrede i prelazak sa lovacko-sakupljackog na sedentarni nacin, kao
i ekspanzija populacija sa Bliskog istoka u Evropu [68]. Veoma interesantan nalaz je da je u populaciji Srbije,
odmah nakon dostizanja pika u brojnosti tokom neolitske tranzicije, pre oko 7 hiljada godina, detektovan
blag i kontinuiran pad brojnosti. Poznato je da je u pojedinim delovima Evrope tokom neolitske tranzicije
detektovan i suprotan trend u pogledu brojnosti razli¢itih neolitskih kultura, tzv. neolitski kolaps [69, 70].
PredloZeno je vise mehanizama koji mogu objasniti fenomen kolapsa neolitskih drustava, pocev od
ekoloskih promena usled narSuvanja zivotne sredine do sukoba sa lovcima sakupljacima iz stepskih po-
drucja [71, 72]. Neka od novijih istrazivanja sprovedenih na arheoloskim nalazima drevnih populacija neolita
ukazala su na epidemiju kuge izazvane bakterijom Yersinia pestis kao mogucéim uzro¢nikom neolitskog ko-
lapsa u pojedinim regionima Evrope [73]. Medutim, da bi se sa ve¢om sigurnos¢u moglo utvrditi sta je
uslovilo pad brojnosti populacije na teritoriji Srbije tokom neolita potrebno je dodatno analizirati arhe-
oloske nalaze iz tog perioda.

Mitogenomi populacije Srbije u bazama podataka

U studiji koja se bavila detaljnom analizom varijabilnosti mtDNK linija populacije Srbije prikazani su
rezultati sekvenciranja i analize mtDNK poreklom od 226 ispitanika [55]. Na osnovu dobijenih podataka
napravljena je prva referentna baza kompletnih mtDNK populacije Srbije koja predstavlja znac¢ajan dopri-
nos bazi podataka EMPOP koja se rutinski koristi u forenzici.

ZAKLJUCAK

Do sada dostupni podaci o raznovrsnosti mtDNK u populaciji Srbije oslikavaju zanimljivu pricu o istoriji
ove populacije primenom molekularnih markera sa Zenskom linijom nasledivanja i protoku gena usled mi-
gracija i mesanja razlicitih grupacija ljudi kroz Citavu istoriju. Analiza varijabilnosti mitohondrijskog gen-
skog pula stanovnika Republike Srbije intenzivirana je narocito tokom poslednje decenije, kada je
publikovano vise radova u kojima su ispitivani hipervarijabilni segmenti kontrolnog regiona i varijante kodi-
rajuceg regiona kao i kompletni mitogenomi. Uoceni spektar i raznovrsnost mtDNK linija u populaciji Srbije
kao i geneticka struktura srpske u odnosu na druge balkanske i evropske populacije su u najvecoj meri rezul-
tat specificnog geografskog polozaja podrucja koje ova populacija naseljava, a to je centralni deo Balkan-
skog poluostrva, za koje je poznato da je predstavljalo jedan od glacijalnih refugijuma tokom poslednjeg
ledenog maksimuma sa kojeg je otpocela post-glacijalna rekolonizacija Evrope, kao i vazan koridor za mi-
gracije ljudi u razli¢itim vremenskim periodima. Visestruke kolonizacije ovog prostora, migracije iz razli¢itih
pravaca i mesanja ljudi raznovrsnog populacionog porekla kao i promene brojnosti populacija tokom vre-
mena oslikavaju izuzetno kompleksnu dinamiku populacija na ovom podrugju, koja je rezultovala veoma vi-
sokim nivoom raznovrsnosti mtDNK u savremenim populacijama Balkanskog poluostrva ukljucujudi i
populaciju Srbije. Istrazivanja na nivou mtDNK ukazuju na dva ¢inioca koja su imala vaznu ulogu u formiranju
savremenog genskog pula populacije Srbije. Prvi se odnosi na autohtone populacije koje su naseljavale
Balkansko poluostrvo pre Velike seobe naroda i ¢iji je genski pul sadrzavao geneticke tragove razlicitih
drevnih populacija iz kojih su migranti dospevali na Balkan (npr. nosioci jamne kulture). Drugi ¢inilac koji je
doveo do povecanja geneticke raznovrsnosti srpske populacije su migracije iz populacija slovenskog i ger-
manskog porekla tokom ranog srednjeg veka. Stoga se visok stepen raznovrsnosti mtDNK savremene pop-
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ulacije Srbije moze objasniti genetickim doprinosom kako slovenskih/germanskih, tako i pre-slovenskih
populacija.

Pored veoma znacajnih nalaza koji su doprineli boljem razumevanju diverziteta i porekla mtDNK linija
prisutnih u savremenoj srpskoj populaciji, istrazivanja varijabilnosti mtDNK ove populacije imaju i Sire kon-
sekvence, zbog toga Sto su doprinela sagledavanju kompleksne dinamike populacije Srbije od poslednjeg
ledenog maksimuma do danas, njenom pozicioniranju u genetickom pejzazu Evrope, kao i dostupnosti
mtDNK podataka za primenu u forenzici. Dalja istrazivanja raznovrsnosti mtDNK savremene srpske popu-
lacije kao i ostataka drevnih individua sa podrucja Srbije primenom savremenih metoda sekvenciranja
naredne generacije su znacajna i za sticanje novih uvida u istoriju evroazijskih populacija.

Zahvalnica

Izrada ovog rada omogucena je zahvaljujudi projektima Ministarstva nauke, tehnoloskog razvoja i ino-
vacija Republike Srbije- brojevi ugovora 451-03-47/2023-01/ 200042 i 451-03-47/2023-01/ 200007.
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Stopa mutacija = 2.2 - 2.9% / milion godina

Slika 1. Rekonstrukcija pravaca migracija ljudi na osnovu analize varijabilnosti mtDNK. Na slici je predstavljena distribucija glavnih linija mtDNK po kontinentima, kao i
vremenski okviri naseljavanja kontinenata. Procene vremena su izrazene u hiljadama godina pre sada$njosti. Preuzeto iz [19] uz dozvolu John Wiley & Sons - Books;
dozvola preneta preko Copyright Clearance Center, Inc.

Referenca | H HV [HVO" [J T U* Ul U2 U3 U4 U5 U6
[52] 41,03 085| 513 6,84 5,13 1,71 0,00 1,71 0,85 6,84 9.40 0,00
[51] 4286 [ 0,00] 260 9,09 11,69 0,00 0,00 2,60 0,00 2,60 6,49 0,00
[53] 28,57 | 0,00 [ 19,05 9,52 476 0,00 0,00 4,76 0,00 9,52 4,76 0,00
[28] 4748 | 3,60 | 2,88 6,47 5.04 0,00 0,72 0,72 1,44 8.63 6,47 0,00
[54] 4359 | 699 234 8,95 7.39 0,39 0,00 234 1,95 542 3,12 0,00
[55] 4778 | 3,00 | 220 | 885 531 0,00 0,88 1,77 088 6,19 5.31 0,00
u7 | K 1 w xb N© RO? Me L Ostale N
[52] 1,71 | 0,00 427 | 342 3.42 0,00 342 0,85 0,00 0,00 3,42 117
[51] 0,00 |1,30] 5,19 2,60 5.19 1,30 2.60 0,00 2.60 0,00 1,30 77
[53] 0,00 0,00 | 4,76 0,00 4,76 0,00 4,76 0,00 0.00 4.76 0.00 21
[28] 0,72 0,00 | 791 0,00 2,16 1,44 2.16 0,72 0,72 0,72 0,00 139
[54] 0,00 0,78 | 545 2,33 2,33 1,94 1,56 0,00 1,56 0,78 0,78 257
[55] 0.88 0,88 | 6,19 0,88 3.10 1,32 2.65 0,44 0.88 0,44 0,00 226

Tabela 1. Ucestalost mtDNK (pod)haplogrupa u populaciji Srbije dobijena u razli¢itim studijama

Referenca H HV HV0? J T U* U1 U2 U3 U4 U5 U6 [52] 41,03 0,85 5,13 6,84 5,13 1,71 0,00 1,71 0,85 6,84 9,40 0,00 [51] 42,86 0,00 2,60 9,09 11,69 0,00 0,00 2,60 0,00 2,60
6,49 0,00 [53] 28,57 0,00 19,05 9,52 4,76 0,00 0,00 4,76 0,00 9,52 4,76 0,00 [28] 47,48 3,60 2,88 6,47 5,04 0,00 0,72 0,72 1,44 8,63 6,47 0,00 [54] 43,59 6,99 2,34 8,95 7,39
0,39 0,00 2,34 1,95 5,42 3,12 0,00 [55] 47,78 3,10 2,20 8,85 5,31 0,00 0,88 1,77 0,88 6,19 5,31 0,00 U7 U8 K1 W X° N°R0? M¢ L Ostale N [52] 1,71 0,00 4,27 3,42 3,42 0,00
3,42 0,850,000,00 3,42 117 [51]10,00 1,30 5,19 2,60 5,19 1,30 2,60 0,00 2,60 0,00 1,30 77 [53] 0,00 0,00 4,76 0,00 4,76 0,00 4,76 0,00 0,00 4,76 0,00 21 [28] 0,72 0,00 7,91
0,002,16 1,442,16 0,72 0,72 0,72 0,00 139 [54] 0,00 0,78 5,45 2,33 2,33 1,94 1,56 0,00 1,56 0,78 0,78 257 [55] 0,88 0,88 6,19 0,88 3,10 1,32 2,65 0,44 0,88 0,44 0,00 226

2 obuhvata haplogrupu HVO sa V; ® obuhvata pretezno podhaplogrupu X2; < obuhvata haplogrupu N bez haplogrupa I, W, X; ¢ obuhvata haplogrupu R0 bez haplogrupa
H, HV i HVO; ¢obuhvata haplogrupe D i C u okviru haplogrupe M; Ostale — obuhvata haplogroupe A, Bi R (bez RO, U, JiT); N - veli¢ina uzorka
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Slika 2. Analiza glavnih komponenti zasnovana na ucestalosti mtDNK (pod)haplogrupa kod 20 odabranih evropskih populacija. Doprinos svake od mtDNK (pod)haplo-
grupa na raspodelu duz prve i trece glavne komponente (PC1 i PC3) prikazan je sivim italic slovima. Oznake populacija: SRB, srpska; SLO, slovenacka; HRV, hrvatska; BOS,
bosansko-hercegovacka; MAK, makedonska; BUG, bugarska; CEH, ¢eska; SLK, slovacka; POL, poljska; RUS, ruska; UKR, ukrajinska; BEL, beloruska; NEM, nemacka; AUS, aus-
trijska; MAD, madarska; ALB, albanska; ITA, italijanska; RUM, rumunska; GRK, gr¢ka; TUR, turska. Slika preuzeta iz [2].

Slika 3. Prikaz Fg7 vrednosti izmedu parova populacija, srpske populacije i 34 evropske populacije, izracunatih na osnovu varijabilnosti sekvenci HVS-1 i HVS-Il segme-
nata mtDNK. Mapa je generisana u programu R koriscenjem paketa “rnaturalearth’, “sp” i “ggplot2”. Podaci korisceni za vizuelizaciju su iz [2]. Sivom bojom oznacene su
populacije za koje nema podataka o varijabilnosti oba hipervarijabilna segmenta.
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Slika 4. Filogenetsko stablo podhaplogrupe K1a13 zasnovano na kompletnim mitogenomskim sekvencama. Haplotip poreklom iz srpske populacije uokviren je cr-
venom bojom, < obeleZava pozicije sa rekurentnim mutacijama, pozicije sa povratnim mutacijama su podvucene, pozicija sa transverzijom obelezena je sufiksom, del
obelezava deleciju, novnodefinisane podhaplogrupe predstavljene su crvenim podebljanim slovima. Procene vremena nastanka podhaplogrupa u hiljadama godina (kya)
prikazane su plavom (stopa zamena u kompletnom mitogenomu), zelenom (stopa zamena u kodiraju¢em regionu) i crvenom bojom (stopa sinonimnih zamena). Slika

preuzeta iz [2].
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Slika 5. Filogenetsko stablo podhaplogrupe L2a1k zasnovano na na kompletnim mitogenomskim sekvencama. Haplotip poreklom iz srpske populacije uokviren je cr-
venom bojom, < obeleZava poziciju sa rekurentnom mutacijom, pozicije sa povratnim mutacijama su podvucene, redefinisana podhaplogrupa je u italic formii obelezena
je crvenom bojom, novodefinisane podhaplogrupe predstavljene su crvenim podebljanim slovima. Procene vremena nastanka podhaplogrupa u hiljadama godina (kya)
prikazane su plavom (stopa zamena u kompletnom mitogenomu), zelenom (stopa zamena u kodiraju¢em regionu) i crvenom bojom (stopa sinonimnih zamena). Slika
preuzeta iz [2].
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Slika 6. Bajesov “skyline plot” na kojem je prikazana promena srednje hipoteticke efektivne veli¢ine populacije tokom vremena procenjene na osnovu 226 kompletnih
mitogenoma iz Srbije. Na x osi prikazano je vreme u hiljadama godina dok je na y osi prikazana vrednost Nep (efektivna veli¢ina populacije pomnoZzena sa stopom mu-
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tacije). Preuzeto iz [55] uz dozvolu Springer Nature; dozvola preneta preko Copyright Clearance Center, Inc.
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