ARCH. MED. SAD. KRYMINOL., 2010, LX, 263-269

PRACE ORYGINALNE / ORIGINALS

Patrycja Daca, Marta Mielnik-Sikorska, Jarostaw Bednarek, Tomasz Grzybowski

Ocena stopnia wysycenia bazy danych mitochondrialnego DNA

dla populacji Polski*

Saturation of the Polish mitochondrial DNA database

Z Zaktadu Genetyki Molekularnej i Sgdowej

Katedry Medycyny Sgdowej Uniwersytetu Mikotaja Kopernika w Toruniu,
Collegium Medicum im. Ludwika Rydygiera w Bydgoszczy
Kierownik Katedry: dr hab. med. T. Grzybowski, prof. UMK

Celem niniejszej pracy byta statystyczna ocena
stopnia wysycenia polskiej populacyjnej bazy da-
nych, liczacej 1253 osoby niespokrewnione w linii
matczynej, z siedmiu subpopulacji Polski. W ra-
mach oceny przeprowadzono analize czterech para-
metréw: zréznicowania nukleotydowego, haploty-
powego oraz liczby miejsc polimorficznych i liczby
réznych haplotypdéw obserwowanych w populacji.
Uzyskane wyniki pozwalajg stwierdzi¢, iz polska
populacyjna baza danych mtDNA osiggneta poziom
wysycenia w przypadku tylko dwoch z analizo-
wanych parametrow (zréznicowania haplotypowego
oraz nukleotydowego), natomiast poziom wysycenia
dla dwdch pozostatych zmiennych — liczby réznych
haplotypdw oraz miejsc polimorficznych, podobnie
jak w przypadku innych baz profili mtDNA w réz-
nych krajach, nie zostat osiggniety. Wskazuje to na
potrzebe dalszego poszerzania zasobow omawiane;j
bazy.

The main objective of the study was a statistical
evaluation of Polish mitochondrial DNA database,
consisting of 1253 maternally unrelated individuals
from seven different regions of Poland. Four relevant
parameters were examined: haplotype diversity,
nucleotide diversity, number of polymorphic positions
and number of haplotypes, including HVS | and
HVS Il mtDNA regions. The results show that while
haplotype and nucleotide diversities have already
reached saturation level, the number of haplotypes
and polymorphic positions rises continuously inside
the database. These results indicate a need for
a substantial increase in the number of haplotypes
in Polish mitochondrial DNA database.
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WSTEP

Za sprawg duzej liczby czasteczek w komorce
oraz wysokiej odpornosci na degradacje, mitochon-
drialny DNA (mtDNA) stat sie szczegélnie uzytecz-
nym markerem stosowanym w badaniach $ladow
biologicznych zawierajgcych zdegradowany mate-
riat genetyczny, a takze w identyfikacji ofiar prze-
stepstw lub katastrof [1, 2]. Z punktu widzenia za-
stosowan polimorfizmu mtDNA dla potrzeb wymiaru
sprawiedliwosci i organdw $cigania, bardzo wazna
jest wiarygodna kwalifikacja statystyczna wynikéw
oparta na wykorzystaniu referencyjnych baz haplo-
typdw mtDNA. Niezwykle istotnym czynnikiem jest
tutaj wielko$¢ bazy danych — a wiec liczba zgro-
madzonych w niej probek, ale takze reprezenta-
tywnosé, bedaca pochodng wysycenia bazy haplo-
typami mtDNA obserwowanymi w populacjach [3,
4, 5]. Obserwowana w czasteczce mtDNA wyso-
ka zmienno$¢ sekwencji, spowodowana przede
wszystkim wysokim tempem mutacji regionu kon-
trolnego, ale takze dziataniem dryfu genetycznego,

*  Poszerzona wersja referatu, przedstawionego podczas XV Zjazdu Naukowego PTMSIK, Gdansk 16-18.09.2010.
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prowadzi do powstania bardzo duzej ilosci kombi-
nacji haplotypéw obserwowanych w obrebie danej
populacji, ktéra przektada sie na wysoka heterozy-
gotycznos$¢ wewnatrz populacji. W przypadku, gdy
baza danych nie reprezentuje pefnego zestawu
profili pochodzacych z réznych obszaréw geogra-
ficznych, moze doj$¢ do mylnej interpretacji sta-
tystycznej wynikoéw. Taka sytuacja ma miejsce np.
w przypadku podejrzanego, ktérego haplotyp jest
czesty na obszarze jego zamieszkania, a nie ma
odpowiedniej reprezentatywnosci w bazie profili
DNA[5, 6, 71. Przeprowadzone na przestrzeni kilku
lat przez rézne zespoty analizy parametréw opisu-
jacych stopien wysycenia $wiatowych baz danych,
takich jak: liczba haplotypdw i ich zréznicowanie,
a takze ilo$¢ pozycji polimorficznych oraz zrézni-
cowanie nukleotydowe, jednoznacznie wskazaty na
brak pefnego zakresu haplotypéw mtDNA obserwo-
wanych w bazach danych [6, 7, 8, 9]. W celu osza-
cowania stopnia wysycenia polskiej populacyjnej
bazy profili mitochondrialnego DNA, w ramach ni-
niejszego opracowania przeprowadzono statystycz-
ng analize wyzej wymienionych parametrow.

MATERIAL | METODY

Materiat badawczy stanowity profile regionu kon-
trolnego mtDNA pochodzace od 1253 osdéb niespo-
krewnionych ze sobg w linii zenskiej, z siedmiu
subpopulacji Polski (Kaszub, Podhala, Pomorza i Ku-
jaw, Pomorza Gdanskiego, Suwalszczyzny, Gérnego
Slaska oraz Koscierzyny) [10, 11, 121. Statysty-
czng ocene stopnia wysycenia polskiej bazy profili
mitochondrialnego DNA przeprowadzono na pozio-
mie zmiennosci sekwencji regionu kontrolnego
(HVS | w zakresie sekwencjonowania 15999-
-16400 p.z. oraz HVS Il 30-407 p.z.) w oparciu
o serie losowan ze zwracaniem o nominatach: 200,
400, 600, 800, 1000 oraz 1253 z puli catej popula-
cji, zgodnie z metodykg przedstawiong przez Pereire
i wsp. [6]. Zastosowanie niezaleznych losowan ze
Zwracaniem nie zmieniato struktury genetycznej ana-
lizowanej bazy danych, a tym samym byto gwaran-
cjg zachowania w petni losowego charakteru kazdej
prébki. W celu ekstrapolowania poziomu wysycenia
bazy, kazdg grupe danych generowano oddzielnie
dla regionu HVS I, HVS Il oraz tacznie HVS | i HVS
[I, a nastepnie badano pod katem zréznicowania
szeregu parametrow: liczby haplotypéw i zréznico-
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wania haplotypowego, ilosci pozycji polimorficz-
nych oraz zréznicowania nukleotydowego. Wartosci
wymienionych parametréw wyznaczano dla kazdej
probki z wykorzystaniem programu Arlequin v.3.1
[13], a uzyskane dane zobrazowano za pomo-
cg wykreséow opracowanych w pakiecie Excel
(Microsoft).

WYNIKI | DYSKUSJA

Rycina 1 przedstawia wykresy obrazujgce za-
leznos$¢ pomiedzy wielkoscig polskiej populacyjnej
bazy danych (uzyskang w wyniku serii losowan ze
zwracaniem), a warto$ciami poszczeg6lnych anali-
zowanych parametréw (liczby haplotypéw i zrézni-
cowania haplotypowego, ilosci pozycji polimor-
ficznych oraz zréznicowania nukleotydowego) wy-
znaczonych dla regionéw HVS | i HVS Il oddzielnie
oraz facznie.

W przypadku zréznicowania haplotypowego
(ryc.1A) oraz nukleotydowego (ryc.1B) na poziomie
zmiennosci regionu HVS | oraz HVS Il mtDNA roz-
patrywanych oddzielnie widoczne jest, ze wraz ze
wzrostem wielkosci populacyjnej bazy danych
ro$nie rowniez wartos¢ obu parametrow, by przy
licznosci rownej 600 osiggnaé poziom wysycenia
(plateau).

Z kolei gdy rozwazany jest parametr zréznico-
wania haplotypowego (ryc. 1A) na poziomie obu
fragmentow regionu kontrolnego (HVS | oraz HVS Il
tacznie), widoczne jest niewielkie wahanie oma-
wianego parametru w granicach 0.989-0.993, bez
wyraznego maksimum. Podobng tendencje zano-
towano réwniez w przypadku zréznicowania nukle-
otydowego (ryc. 1B), z tg réznica, ze niezaleznie
od tzw. licznosci probkowania, parametr ten osigga
bardzo niewielkie i zblizone do siebie wartosci
z przedziatu pomiedzy 0.0093 a 0.0099. Nie
przekracza tym samym warto$ci wyznaczonych dla
regionu HVS |, zajmujac na wykresie obszar pomie-
dzy regionem HVS | oraz HVS II.

Wykresy ilustrujgce liczbe réznych haplotypow
obserwowanych w polskiej populacyjnej bazie
danych (ryc. 1C) oraz miejsc polimorficznych (ryc.
1D) odnotowanych w obrebie poszczegdlnych grup
losowych (200, 400, 600, 800, 1000 oraz catej
bazy) majg bardzo podobny przebieg i wyraznie
wskazujg na jednostajny wzrost omawianych para-
metréow wraz z licznoscig bazy. W przypadku obu
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Ryc. 1.  Wykresy zaleznosci pomiedzy wielkoScig polskiej populacyjnej bazy danych, a wartosciami
analizowanych parametrow: A- zroznicowania haplotypowego, B- zroznicowania
nukleotydowego, C- liczbg haplotypoéw, D- iloscig pozycji polimorficznych wyznaczonych
dla regionu HVS | oraz HVS Il oddzielnie oraz tacznie.
Fig. 1. Correlations between sample size and A: - haplotype diversity, B- nucleotide diversity,

C- number of haplotypes, D- number of polymorphic positions, for mtDNA HVS |
and HVS Il separately and for both regions (HVS | and HVS II).

parametréw nie obserwuje sie fazy plateau, a ilos¢
réznych haplotypdw oraz obserwowanych w popu-
lacji miejsc polimorficznych osigga najwyzsze war-
tosci, gdy brany jest pod uwage caty region kontrol-
ny mtDNA (HVS | oraz HVS Il tacznie).

Z przedstawionych powyzej wykresow wynika,
ze o ile dwa z analizowanych parametrow, a wiec
zréznicowanie haplotypowe oraz nukleotydowe, osig-
gajg poziom wysycenia juz przy liczebnos$ci prébki
rownej 600 (warto$¢ ta odnosi sie do wszystkich
analizowanych fragmentéw mitochondrialnego DNA),
to w przypadku dwdéch pozostatych zmiennych,
a wiec liczby réznych haplotypéw obserwowanych
w populacji oraz miejsc polimorficznych, poziom
plateau nie zostaje osiggniety w zadnej z grup loso-

wych. Podobne analizy stopnia wysycenia popula-
cyjnych baz danych przeprowadzone wczesniej dla
portugalskiej bazy danych liczacej 549 osob oraz
dla spotfecznosci niemieckiej (n= 1200 oso6b)
wskazaty na podobng tendencje [6, 9]. Analizujac
na poziomie HVS | zréznicowanie nukleotydowe
oraz liczbe réznych haplotypéw pojawiajgcych sie
w bazie, Pfeiffer i wsp. (2001) odnotowali, iz po-
dobnie jak to miato miejsce w polskiej bazie da-
nych, liczba haplotypdéw rosta w sposéb liniowy
wraz ze wzrostem liczby prébek nie osiggajac
poziomu plateau [9]. Natomiast wysycenie para-
metru zréznicowania nukleotydowego (do poziomu
0.981) nastgpito nieco wczesniej, bo przy liczeb-
nosci probki rownej 400. Z kolei w portugalskiej
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bazie danych poziom wysycenia omawianego para-
metru zostat osiggniety juz przy wartosci 300 oséb
[6]. Odnotowane rozbieznosci pomiedzy poszcze-
gélnymi bazami danych mtDNA wynikajg prawdo-
podobnie z réznego zakresu sekwencjonowania
regionu HVS |, ktéry w przypadku portugalskiej oraz
niemieckiej bazy danych byt identyczny (16024-
16365 p.z.), a jednoczes$nie nieco wezszy niz ten,
na podstawie ktérego analizowano polskg baze
danych (w polskiej bazie wynosit on 15999-16400
p.z.). Warto zwrdci¢ uwage, ze we fragmencie sek-
wencji HVS | analizowanym w niniejszej bazie da-
nych, a nie objetym badaniami cytowanych auto-
row [6, 9] znajduja sie pozycje o bardzo szybkim
i szybkim tempie ewolucji (16390, 16399,
16368, 16366, 16391). Poniewaz mutacje w tych
»goracych miejscach” obserwuje sie w haplotypach
nalezacych do réznych haplogrup mtDNA [141], ich
obecnos¢ wptywa na ogdlne podwyzszenie wartosci
parametru zréznicowania nukleotydowego w prébce
polskiej na tle baz danych z populacji niemieckiej
i portugalskiej [6, 9]. Szybsze wysycenie portugal-
skiej bazy danych moze by¢ takze wynikiem zaob-
serwowanego przez zespot Pereiry i wsp. [6] niz-
szego poziomu roznorodnosci mtDNA populacji
portugalskiej w stosunku do Europejczykoéw z cen-
tralnej czesci kontynentu.

Z kolei odnotowane réznice w stopniu wysycenia
parametru zréznicowania haplotypowego oraz brak
wysycenia w odniesieniu do liczby réznych haplo-
typdw obserwowanych w populacji, sg scisle zwia-
zane z reprezentatywnoscig w bazie danych tzw. ha-
plotypdéw unikalnych, tj. takich, ktére pojawiaja sie
W jej zasobach z niska czestoscig, rowng 1 badz 2.

W celu okreslenia rozktadu czestosci haplotypow
obserwowanych w polskiej populacyjnej bazie da-
nych, w tych samych grupach losowych (tj. 200,
400, 600, 800, 1000 oraz 1253), co omoéwione
wczesniej parametry, wyznaczono procentowy
udziat haplotypdéw unikalnych oraz takich, ktére
pojawiajg sie w populacji ze stosunkowo wysokg
czestoscig (ryc.2). Podczas analiz, podobnie jak to
miato miejsce wczesniej, rozpatrywano oddzielnie
region HVS |, HVS Il oraz oba regiony mitochon-
drialnego DNA facznie. Uzyskane dane przedsta-
wione zostaty na ryc. 2

W omawianej bazie, w regionie HVS | po-
czatkowa przewaga rzadkich haplotypow, ktorych
czestos¢ siegata 50% systematycznie spadata, by
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w catej populacji liczacej 1253 osoby osiggnaé
wartos¢ 27%. W regionie HVS Il udziat haplotypdw
czestych i unikalnych jest przeciwstawny do tego,
jaki odnotowano dla regionu HVS |. Najwyzszy
udziat w polskiej bazie danych osiggajg haplotypy
notowane z czestoscig réowng lub wyzszg niz 3 (71-
-84%), najnizszy za$ sekwencje rzadkie (22-12%).
Nalezy przy tym zauwazy¢, iz proporcje haplotypdw
odnotowywanych w populacji z wysokg czestoscia,
jak i tych rzadkich, pozostajg praktycznie na statym
poziomie, niezaleznie od ilosci analizowanych
danych. Z kolei biorgc pod uwage oba fragmenty
regionu kontrolnego (HVS I i HVS Il), zauwazalny
byt poczatkowy niewielki spadek ilosci rzadkich
haplotypéw (przy licznosci 600 oraz 800), ktéry
zapewne przypisa¢ mozna specyfice losowan, nato-
miast w kolejnych dwadch grupach losowych pod-
nosit sie on do poziomu przeszto 40%, przez co
w catej bazie populacyjnej obserwuje sie réwny
udziat haplotypéw unikalnych i tych notowanych
ze stosunkowo wysokg czestoscia.

Praktycznie identyczny rozktad sekwencji noto-
wanych z wysokg czestoscig (réwng badz wiekszg
niz 3) i unikalnych odnotowany zostat w portu-
galskiej bazie danych [6]. Takze i w tym przypadku
znakomitg wiekszos$¢ sposréd sekwencji regionu
kontrolnego stanowig haplotypy rzadkie, ktérych
poziom w przypadku catej bazy liczacej 549 prébek
wynosit az 50%. Utrzymywanie w populacji tak wy-
sokiego poziomu unikalnych haplotypdw, i co sie
z tym wigze, réwniez duzego zrdznicowania nukle-
otydowego, zostato zauwazone wcze$niej, m.in.
przez Pfeiffer i wsp. (1999) [15]. Podczas analizy
zréznicowania haplotypowego mtDNA lokalnej spo-
tecznosci niemieckiej liczba réznych haplotypdw,
obserwowanych w populaciji liczacej 700 oséb, utrzy-
mywata sie na wysokim poziomie [15]. Taki stan
miat migejsce pomimo istnienia wysokiego prawdopo-
dobienstwa natrafienia na spokrewnione ze sobg
linie mitochondrialnego DNA. Zjawisko niedoszaco-
wania rzeczywistej roznorodnosci genetycznej istnie-
jacej na poziomie populacji przypisywane jest niekie-
dy btedom tzw. prébkowania (ang. sampling bias),
a wiec zgromadzenia w bazie danych niedosta-
tecznej liczby haplotypéw mtDNA lub ich niedosta-
tecznej reprezentatywnosci, np. na skutek istnienia
wyraznej struktury (rozwarstwienia) w populacji.

Dotychczas przeprowadzone analizy europej-
skich baz danych, m.in. portugalskiej czy niemiec-

OCENA STOPNIA WYSYCENIA BAZY DANYCH MITOCHONDRIALNEGO DNA DLA POPULACJI POLSKI

267

kiej, oparte na rownaniu Michaelisa-Mentena, daja
przyblizone wyobrazenie co do poziomu wysycenia
bazy wszystkimi mozliwymi haplotypami mtDNA.
Symulacje zespotu Pereiry i wsp. (2004) wskazuja,
iz poziom wysycenia portugalskiej bazy profili
mtDNA dla regionu HVS | z wysokim prawdopo-
dobienstwem zostanie osiggniety przy wielkosci
bazy réwnej 1000 probek (przy liczbie réznych
haplotypéw n=370) [6]. Dla regionu HVS Il zosta-
nie osiggniety nieco wczesniej, bo przy licznosci
rownej 900 (n= 169 haplotypéw), a dla catego re-
gionu kontrolnego przy wielkosci populacji réwnej
1300 prébek reprezentowanych przez 638 rdznych
haplotypow [6]. Z kolei analizy niemieckiej bazy
danych, przeprowadzone przez Helgasona i wsp.
(2000), wskazujg, ze poziom wysycenia nastgpi
dopiero przy liczebnosci 1700 oséb [8]. Wydaje
sie, ze odnotowane réznice miedzy bazami sg po-
chodng wspomnianego wczesniej nieznacznego
rozwarstwienia (struktury) populacji europejskiej,
tj. niewielkimi r6znicami w poziomie réznorodnosci
mtDNA pomiedzy potudniowg oraz centralng i p6t-
nocng czescig kontynentu, obserwowanymi w nie-
zaleznych badaniach sekwencji regionu kontrolnego
[11, 16].

Wyniki badan, uzyskane przez zespdt naukow-
cow skupionych w Projekcie Genograficznym, wyda-
ja sie przeczyé przedstawionym powyzej optymis-
tycznym przewidywaniom na temat osiggniecia
poziomu wysycenia baz danych [7]. W ramach
wspomnianego projektu przebadano bowiem
78 590 prébek, pochodzacych ze $wiatowych
populacji zamieszkujgcych m.in. kontynent euro-
azjatycki i afrykanski, m.in. pod wzgledem zrézni-
cowania regionu HVS | mtDNA (zakres sekwen-
cjonowania wynosit 16024-16569 p.z). O ile na
poziomie liczby miejsc polimorficznych baza jest
bliska poziomu wysycenia, to liczba haplotypdw,
na ktérg bezposredni wptyw majg m.in. mutacje za-
chodzace w mitochondrialnym DNA, jak i zjawisko
homoplazji, nie osiggneta fazy plateau [71. Wydaje
sie jednak, ze rozpatrywana catosciowo baza
mtDNA Projektu Genograficznego w obecnym
ksztatcie nie moze byé wiarygodnym punktem
odniesienia dla analiz wysycenia $wiatowych baz
danych. W swojej publicznie dostepnej czesci baza
ta nie zawiera bowiem informacji na temat
pochodzenia etnicznego badanych oséb. Nie ulega
zatem zadnej watpliwosci, ze analiza wysycenia
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bazy danych Projektu Genograficznego nie bedzie
uwzgledniata rozwarstwienia populacji, istniejgcego
ponad wszelkg watpliwos¢ zarowno w skali miedzy-
kontynentalnej, jak i w réznym stopniu w obrebie
danego kontynentu.

PODSUMOWANIE

Z przedstawionych powyzej analiz wynika, iz
polska populacyjna baza profili mitochondrialnego
DNA, podobnie jak inne omawiane bazy o zasiegu
europejskim lub Swiatowym, nie osiggneta jeszcze
poziomu wysycenia wszystkimi mozliwymi haplo-
typami mtDNA. Baza ta w obecnym ksztatcie moze
by¢ wykorzystywana dla celéw genetyczno-sado-
wych, jednakze przy zachowaniu ostroznosci w sza-
cowaniu czestosci rzadkich i unikalnych haplo-
typéw. Zgodnie z wytycznymi obowigzujacymi
w miedzynarodowym $rodowisku genetykéw sa-
dowych, dla oceny czestosci rzadkich haplotypow
w populacji nalezatoby tutaj stosowacé przedziat
ufnosci 95%, z wykorzystaniem logarytmu natu-
ralnego czestosci, przyblizenia normalnego do
rozktadu dwumianowego oraz antylogarytmu [3,
171. W ocenie czestosci haplotypéw mozna réwniez
stosowac pofaczone bazy danych dla réznych grup
etnicznych Europy $rodkowej, wykazano bowiem,
ze populacja tej czesci Starego Kontynentu nie nosi
widocznych cech rozwarstwienia na poziomie re-
gionu kontrolnego mtDNA [111].

Z rozwazan na ten temat wytania sie zatem cel
i kierunek dziatah laboratoriow o profilu genetycz-
no-sagdowym. Poza gtéwnym celem, jakim jest cig-
gte wzbogacanie baz danych nowymi zestawami
haplotypéw pochodzacymi z mato poznanych (lub
w ogoble nie poznanych) populaciji, istnieje koniecz-
no$¢ ustawicznego podnoszenia jakosci danych.
Jednym z waznych narzedzi realizacji tego zamie-
rzenia jest weryfikacja wprowadzanych informacji
pod wzgledem ich spojnosci z wiedzg filogene-
tyczng. Wykorzystanie bazy haplotypéw mtDNA
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w procedurach sgdowych to tylko jeden z obszaréw
aplikacji. Bazy danych wykorzystywane sg réwniez
w badaniach populacyjnych, demograficznych,
antropologicznych, medycznych itd. Bez wzgledu
na charakter badan polimorfizmu mtDNA, wtasciwa
filogenetyczna interpretacja uzyskiwanych wynikéw
w duzej mierze zalezy od szeroko pojetej jakosci
oraz zasobnosci baz, ktdra stosunkowo szybko
rosnie. Niestety nadal zauwazalnym problemem po-
zostaje jakos¢ informacji publikowanych w bazach
danych. Ma to zwigzek nie tylko ze stosowanym
warsztatem analitycznym, ale takze ze stopniem
wykorzystania wiedzy filogenetycznej. Nie wszys-
tkie zespoty badawcze dysponujg jednakowo efek-
tywnymi technologiami analiz polimorfizmu DNA,
a mozliwosci prowadzenia badan filogenetycznych
na najwyzszym poziomie rozdzielczosci (tj. poprzez
sekwencjonowanie petnych genoméw mitochon-
drialnych) ujawnity sie dopiero w ostatnich latach.
W Srodowisku genetykow sgdowych zaangazowa-
nych w prowadzenie, rozbudowe oraz weryfikowa-
nie prawidtowosci danych kierowanych do bazy
mtDNA, podejmowane sg wysitki zmierzajgce do
podniesienia jakosci informacji, chociazby poprzez
weryfikacje ich rzetelnosci przez zastosowanie od-
powiednich narzedzi filogenetycznych [2]. Wydaje
sie, ze najbardziej zaawansowang pod tym wzgle-
dem pozostaje populacyjna baza danych regionu
kontrolnego mtDNA EMPOP [18]. Perspektywicz-
nym kierunkiem rozwoju bazy EMPOP bytoby takze
zrealizowanie zamierzenia wtgczenia do jej zaso-
béw danych dotyczacych polimorfizméw jednonu-
kleotydowych regionu kodujgcego (SNP). Z prze-
gladu najnowszego S$wiatowego pismiennictwa
wynika, ze informacje z tego zakresu mogag
znaczaco podniesé poziom rozdzielczosci filogenezy
mitochondrialnego DNA. Ma to duze znaczenie
zwtaszcza w przypadku badan zréznicowania sek-
wencji mtDNA stosunkowo stabo rozpoznanych
populacji zachodniej i wschodniej Eurazji.
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