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ADAPTIF MELEZLENME:

HOMO SAPIENS’IN DUNYAYA YAYILISINDA ETKILERI

Nefize Ezgi ALTINISIK*

Ozet: Homo sapiens ve diger homininlere ait genom verilerinin birikmesiyle derinlemesine incelenen insanlik tarihine dair giin getike

yeni bilgiler edinilmektedir. Son yillarda yapilan calismalar, ayni ddnemde yasayan arkaik homininlerden modern insana gen
akist oldugunu ortaya koydu. Dahasi bu gen akisi, Homo sapiens'in Afrikadan gikip diinyaya yayilisi sirasinda farkli cografyalara
adaptasyonu agisindan kolaylik sagladi. Adaptif melezlenme, tiiriimiiziin diger insan tilrleri ile etkilesimini anlamak agisindan yeni
bir perspektif sagliyor. Bu gen akisinin sadece bir kere ile sinirli kalmadigy, farkli zaman ve cografyalarda birden fazla sefer meydana
geldidi biliniyor. Bagisiklik sistemi genleri adaptif melezlenmeden etkilenen genom bélgelerinin basinda geliyor.

Anahtar sozciikler: adaptif melezlenme, gen akisi, homo sapiens, homininler

Adaptive Introgression: The Impacts on Homo Sapiens’ Spread
throughout the World

Abstract: Under favour of accumulation of genome sequences that belong to Homo sapiens and other hominins, new insights are procured

on human history. Recent studies revealed that gene flow occured from arkaic hominins to modern human. Thus, gene flow made
adaptation of Homo sapiens convenient after spread out of Africa. Adaptive introgression provides a new perspective to understand
the interactions between our species and other human species. Genes relevant to immun system are the leading fragments which are
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effected by adaptive introgression.
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Homo sapiens’in tarih sahnesine cikisi, son veriler
dahilinde glinimiizden yaklasik 200 bin yil éncesi-
ne tekablil eder. Afrika'da ortaya ¢ikan modern in-
san, sonralari diinyanin her yerine yayilarak bugtin-
kii konumuna ulasmistir. Yine de genetik ve antro-
polojik veriler gosteriyor ki modern insan, varliginin
blylk bolimuni Afrika kitasi icerisinde gegirmistir.
Yapilan popilasyon genetigi calismalarina gore, in-
sanin genetik cesitliligin en yliksek oranda oldugu
bolge yine Afrika kitasidir (1000 Genome Project
Consortium, 2010). Bunun sebebi, Afrika'dan ¢ikan
insan grubunun, halihazirda var olan tim cesitliligi
temsil etmiyor olusudur.

Modern insan, ginimuzde yasamini surdurebilen
tek insan tirl olarak bilinse de ortaya ¢iktigi do-
nemde Homo genusunun diger tirleriyle birlikte
yasamaktaydi. Homo erectus yaklasik 1,9 milyon yil
once Afrika'da ortaya ¢ikmis, sonralar go¢ ederek
ozellikle Asya'da yayilim gostermistir. Benzer sekilde
ilk kez Afrika'da ortaya ¢ikan Homo heidelbergensis,
Avrupa'ya go¢ etmis, burada Homo neanderthalis'e
evrilmistir. Genetik ¢alismalar ile tespit edilen yeni

bir insan tlrl olan Denisovan ve Homo sapiens’in
atasinin da yine Homo heidelbergensis oldugunu
tahmin edilmektedir.

H. sapiens’in ilk Afrika'dan ¢ikis denemesi glinimuiz-
den yaklasik 100 bin yil 6ncesine tarihlendirilmek-
tedir. iki dalgall Afrika'dan cikis hipotezine gore,
ayrilan bu ilk kol Arabistan Yarimadasi'ndan gliney-
dogu yoniinde ilerleyerek, bu bolgedeki bazi ada-
larda yerlesmistir. Yine ayni gorts, bugliin Andaman
Adalari’'nda yasayan Onge gibi bazi poplilasyonlarin
atasal karaktelerini bu kolun olusturdugunu soyler.
Ancak tek dalgali Afrika'dan ¢ikis hipotezi bu kolun
Arabistan Yarimadasi'ndan 6teye gecemedigini id-
dia eder.Yine de her iki modelde de 100 bin yil dnce
ayrilan bu kolun Levant Bolgesi'nde Neanderthaller
ile kanstigi son yapilan calismalarla tespit edilebil-
mistir (Kuhlwilm, 2016).

Modern insan Afrika'dan 70 ila 80 bin yil 6nce bir
kez daha ¢ikmis ve bu kez tim kitalara yayilabilmis-
tir. 60 bin yil dnce Asya'ya, 45 bin yil 6nce Avrupa'ya,
15 bin yil 6nce ise Amerika'ya ulagmistir. Bu
yayllimla birlikte elbette s6z konusu dénemde
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bolgede yasayan diger homininlerle etkilesimde
bulunmustur. Bu etkilesim yalnizca kdlttrel dedil,
ayni zamanda biyolojik bir etkilesimdir. Buglin ya-
sayan populasyonlar Gizerinde yapilan popilasyon
genetigi calismalar ile soyu tiikenmis homininler
Uzerinde yapilan antik DNA calismalar, modern
insanin ayni cografyayi paylastigi diger turlerle cift-
lesip verimli dol verebildigini, dahasi bu homininle-
re ait DNA parcalarini halen genomunda tasidigini
gosterir.

Su ana kadar yapilan calismalar, ilki Afrikadan ci-
kisin hemen sonrasinda olmak (izere, modern in-
sanin Neandertallerle birden fazla kez karistigini
gostermektedir. Bu karismalarin ilki Afrika'dan ci-
kisin hemen ertesinde oldugundan, bugiin Afrika-
disi bltln popitlasyonlar genomlarinda degisen
oranlarda Neandertal DNA'sI tasimaktalar. Bununla
birlikte, yine genom dizisi bilinen Denisovanin mo-
dern insan genomuna katkisi Avustralya ve Papua
Yeni Gine yerli popilasyonlarinda gozlenmekte-
dir. Homo erectus ve diger muhtemel homininlerin
genom dizisi henliz belirlenemediginden su ana
kadar modern insan genomuna katkilari tespit edi-
lememis olmakla birlikte, buglinkii Cin popiilas-
yonlarinin gen havuzunda bir miktar Homo erectus
katkisi olabilecegi diisiintilmektedir.
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Karisma (admixture) adi verilen bu sireg, bir po-
pllasyonun gog yollari Gzerinde ilk kez karsilastig
baska bir populasyonla karismasi olabilecegi gibi,
yerlestigi bir bolgede yerli popilasyon ile iki yonli
gen akisi gerceklesmesi seklinde de meydana gele-
bilir. Ayni zamanda bir poptilasyon, birbirinden za-
mansal veya mekansal nedenlerle farklilasmis olan
birden fazla atasal popiilasyonun karisimi olabilir.
Bu tanimlama cercevesinde, karisma olayi sadece
farkli homininler arasinda gerceklesmez, birbirin-
den izole olan ayni tire ait poplilasyonlar arasinda
da meydana gelebilir.

Modern insan popiilasyonlarinda, buna benzer bir-
cok karisma olayini gézlemliyoruz. Bugiin Avrupa'da
yasayan modern insan gen havuzu, Paleolitik avci-
toplayicilar ve Neolitik ciftcilerden etkilenmistir. Bu
popllasyonlar ayni bolgede yasamis olsalar da ara-
larindaki binlerce yillik zaman farki nedeniyle izole
topluluklardir (Mathieson, 2015). Mekansal izolas-
yon sonrasi karismaya bir 6rnek buzul ¢adi insan
topluluklaridir. Son buzul ¢cagi déneminde, basta
Kuzey Avrupa olmak lizere, Avrupa’nin bir bolimu
yasamaya elverisli iklim kosullarini yitirmis, bu ne-
denle dogal siginaklar olusmustur. Bu siginaklarda
yasayan toplumlarin, buzul caginin bitisine kadar
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Sekil 1. Kromozomlarin karisma semasi (Jobling, 2014’den alinmistir).
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olan slirede birbiriyle iletisim ve etkilesimi kesilmis
ve izole olmuslardir. Daha sonra iklim kosullarinin
elvermesiyle izole topluluklar tekrar iletisime gece-
bilmis ve kansmislardir. Bu karismanin etkileri, yine
buglinkii Avrupa gen havuzunda gozlemlenebil-
mektedir (Fu, 2016; Pala, 2012).

Mutasyon, dogal secilim, adaptasyon gibi evrimsel
mekanizmalarda oldugu gibi karisma da popiilas-
yonun genetik ¢esitliligini etkileyen faktorlerden-
dir. Farkli popiilasyonlarin karismasiyla toplumlar-
daki genetik cesitlilik artar. Poplilasyon igerisinde
genetik cesitliligin artmasi, 6zellikle Mendel kahti-
mi gosteren hastaliklarin gorilme sikliginin azal-
masini saglar (Jobling, 2003). Bunu akraba evliligi
ornegiyle aciklayabiliriz. Bilindigi gibi, yakin akraba
evliliklerinde 61t dogum ve defekt riski diger 6rnek-
lere gore daha yuksektir. Poptilasyon karismalarinin
genetik cesitligi artirarak, hastaliklarin goériilme sik-
igini diisirmesi de ayni durumun buytk 6lcekte
gozlemlenmesidir.

2010 yilinda ilk Neandertal genomu taslak dizisi
yayinlandiktan sonra, insanin diger homininlerle
karistigi net olarak ortaya kondu (Green, 2010). ilk
belirlemelere gore, Afrika disinda yasayan insan po-
puilasyonlari %1-4 oraninda Neandertal DNA'si tasi-
yordu. Sonralari yapilan ¢alismalar, bu oranin orta-
lama %?2 civarinda oldugunu gosterdi (Fu, 2016;
Racimo, 2015). 2011 yilinda, Denisovan insan
tlrinin buldugunu bildiren ve genom dizisini ya-
yinlayan arastirma ekibi de Homo sapiens’in sadece
Neandertallerle degil, ayni zamanda Denisovanlar-
la da karistigini gosterdi. Ek olarak, Denisovan niik-
leer genom cesitliliginin Neandertallerden daha
fazla, modern insandan daha az oldugu belirlendi
(Sawyer, 2015). Daha sonra yapilan calismalar, ar-
kaik homininlerle modern insanin karismasina dair
genis Olcekte bilgiler sundu (Altinisik, 2016; Kuhl-
wilm, 2016; Reich, 2011; Sankararaman, 2014).

Cevresel kosullara uyum, diger bir deyisle adap-
tasyon, evrimsel mekanizmalar icerisinde 6nemli
bir yere sahiptir. Canli, yasadigi ekosistemle ve bu
ekosistemde birlikte yasadigi diger turlerle denge
sagladigi suirece varligini stirdirebilir, aksi durumda
yok olma tehlikesiyle karsi karsiya kalir. Bu denge
iklim gibi fiziksel kosullar yahut av-avci veya pato-
jen-konak iliskisi ile de belirlenebilir.

Binlerce yil boyunca Afrika ekosistemine uyum
saglayan modern insanin Afrika'dan c¢iktiktan son-
ra yeni cografyalara hizla uyum saglamasi gere-
kir. Bu uyum hem kdltirel hem de biyolojik bir-
takim parametreler barindirmalidir. Zira Afrika
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savanlarindaki avlanma pratikleri ve besin tipleri
diger cografyalarda farkh oldugu gibi, tiriimuzin
bagisiklik sisteminin daha 6nce hi¢ karsilasmadi-
g1 patojen tirleri de yeni kesfettigi cografyalarda
mevcuttur (Abi-Rached, 2011). Bu baglamda mo-
dern insanin bagisiklik sisteminin yeni cografyalar-
daki kosullara gore sekillenmesi beklenir, bu uyum
saglanamasaydi kuvvetle muhtemel tiriimziin Af-
rika disinda yasayabilmesi beklenemezdi.

Ayni duslinceden yola cikarak, bagdisiklik sisteminin
nasil hizla adapte olabildigine yonelik yapilan ca-
lismalar, bu uyum sirecinin diger homininlerle ka-
risma sonucunda hiz kazandigini gosterdi. Adaptif
melezlenme adi da verilen bu karismalar, modern
insanin hayatta kalmasinda ¢ok énemli bir yer tu-
tuyor.

ilk etapta bagisiklik sisteminden sorumlu HLA gen-
lerinin populasyon ici cesitliliginin cok yiksek ol-
dugu tespit edildi. Daha sonra, bazi haplotiplerinin
arkaik homininlerle karisma sonucu modern insana
gen akisi yoluyla gectigi, dahasi bu allellerin pozi-
tif dogal secilime ugrayarak bazi popilasyonlarda
gorulme sikhginin arttigr belirlendi (Abi-Rached,
2011; Deschamps, 2016; Racimo, 2015). Bunun
Uzerine baska bagisiklik sistemi genleri lizerinde ya-
pilan arastirmalar, HLA'nin yalniz olmadigini, TLR6,
TLR10, TLR1, SIRT1, STAT2, GBP4, GBP7 gibi diger ba-
gisiklik sistemi genlerinin de adaptif melezlenme-
den etkilendigini gosterdi (Dannemann, Andrés,
2016; Mendez, Watkins, 2012; Vernot, 2016). Bu
sonuclardan anlasildigi kadariyla, modern insanin
Afrika disinda patojenlere karsi gelistirdigi direnc,
belki tamamen degil ama kismen bu homininlere
halihazirda direncli arkaik homininlerden gen aki-
styla saglanmustir.

Adaptif melezlenmenin sonuglari, sadece bagisik-
lik sisteminde degil, baska birtakim adaptasyon
sistemlerinde de gorilir. Yiksek rakim, ylksek
enlemler gibi cografi bolgeye bagl olarak degi-
sen kosullara adaptasyon siireclerinde de arkaik
homininlerin izlerine rastlanmaktadir. Tibet'te ya-
sayan populasyonda yiiksek rakima bagl hipoksia
ile iliskili EPAST geninde varyasyon tespit edilmis,
bu varyasyonun Denisovan katkisiyla ilgili oldugu
gorlilmustir (Huerta-Sanchez, 2014). Yine benzer
sekilde UV-B'ye hiicresel cevaptan sorumlu HYAL2
geninin ytksek enlemlerdeki varyasyonunda adap-
tif melezlenmenin bir sonucu oldugu bilinmektedir
(Racimo, 2015).

Yukarida so6zli gecenlere ek olarak bugiine ka-
dar, metabolizma ve pigmentasyon gibi hayati
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onemdeki baska genlerle heniz islevleri tanim-
lanamamis bazi genlerde adaptif melezlenmenin
etkileri gorilmustlr. Tim bu calismalar, evrimsel
tip acisindan hastaliklarin kokeninin anlasilmasin-
da 6nemli bir konumdadir. Buglin genom dizileri-
ni bildigimiz Neandertal ve Denisovan turlerinden
daha fazla bireyin ve modern insanla ayni donem-
de yasamis olan diger homininlerin genomlarinin
dizilenmesi, insanin prehistorik tarihine ve adaptif
melezlenmenin ayrintih 6riintiilerine isik tutacaktir.
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