Jana Buckova

Genetické koreny stredoevropské
populace z pohledu variability

chromozomu Y

Soucasné stiedoevropské obyvatelstvo ma piivod ve tiech hlavnich popula¢nich
zdrojich. Prvnim z nich je ptivodni paleolitické osidleni anatomicky modernimi
lidmi, které zapocalo zhruba pred 45 tisici lety. Priblizné pred 20 tisici lety nastal
posledni vrchol doby ledové a vétsina téchto lidi byla v disledku nepiiznivého
klimatu nucena odejit do teplejsich jiznich oblasti Evropy, tzv. refugii. Po nasled-
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ném otepleni (asi pred 15 tisici lety) byly severnéjsi ¢asti Evropy osidleny jejich
potomky, kteii piedstavuji druhy populaéni zdroj. Tfetim zdrojem osidleni byla
migrace neolitickych zemédélci z Blizkého vychodu. V rekonstrukci osidlova-
ni stfedni Evropy hraji duleZitou roli genetické markery (polymorfismy SNP
a STR, blize v textu), které umoziuji nachazet odpovédi na otazku, kde lezi nase
koreny a jaky je geneticky profil ceské a slovenské populace.

Pivod osidleni

Nejen archeologické, ale i soutasné gene-
tické studie ukazuji, Ze k prvnimu osidle-
ni Evropy modernimi lidmi (Homo sapiens
sapiens) doslo v obdobi starsi faze mladsi-
ho paleolitu a behem kultury aurignacien,
ktera se §itila z Blizkého vychodu. Pozdéj-
81 kultura gravettien (od doby pfed asi
27 tisici roky) navazuje na pfedchazejici
kulturni vyvoj a dokldda adaptaci na klima-
tické podminky v Evropé (viz také Ziva
2003, 6: 275—-280).

St¥idani klimatickych vykyvt béhem
pozdniho pleistocénu vedlo k zdsadnim
pohybtim nejen rostlinnych a Zivo¢isnych,
ale i lidskych spolecenstev. Jednotlivé eko-
systémy vcetné ¢lovéka se pohybovaly
smérem od severu na jih a doglo tak i k pe-
riodickému vylidriovani zna¢né ¢ésti Ev-
ropy. V obdobi pozdniho paleolitu se ¢és-
te¢né vylidnila vét$ina tizemi soutasné
Ceské republiky a Slovenska, coZ souvisi
s nistupem posledniho maxima doby le-
dové zhruba pfed 20 tisici lety. V té dobé
se na evropském kontinenté vytvofila tfi
vyznamn4 refugia — na Pyrenejském a Bal-
kénském poloostrové a severns od Cer-
ného mote. Archeogenetické vyzkumy
prokazaly, Ze podstatna ¢ast genofondu
soucasného stfedoevropského obyvatel-
stva pochézi pravé z téchto rekolonizaci
(obr. 1). Na jeho formovéni se v men3{ mife
podilely i neolitické migrace z Blizkého
vychodu v obdobi holocénu (neolitické
haploskupiny z této oblasti jsou rovnéz
znadzornény na obr. 1; haploskupina je sou-
bor haplotypti, coZ jsou kombinace alel
na chromozomu, které se dédi z jedné ge-
nerace do dal3i a maji fylogeneticky spo-
le¢ného predka). Neoliticky pfispévek do
genofondu dnedni populace byl viak maly,
tvoril jen asi 10-20 %. Migrace dale pro-
bihaly i v obdobi eneolitu (pozdni doba ka-
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menna, od r. 4200 pt. Kr. do r. 2200 pf. Kr.).
V tomto ptipadé ale 3lo jen o uréité infil-
trace, nebot nase tizemf{ jiZz bylo osidleno
z predchozich obdobi. Zvlastni pozornost
byva vénovéana lidem obdobi $iitirové kera-
miky, ktef sem zacali pronikat na pocat-
ku tfetiho tisicileti pt. Kr. a jsou nékdy spo-
jovéni s 3ifenim indoevropskych jazykua
z ukrajinskych stepi do Evropy.

Nastroje evolucnich genetiku

Demografické expanze a kontrakce, tedy
vyraznéjsi vykyvy efektivni velikosti po-
pulace, podminily vznik specifickych ha-
ploskupin, které jsou dobfe patrné zvlas-
té v nerekombinantnich ¢astech lidského
genomu, tedy v mitochondridlni DNA
(mtDNA), a nerekombinujici oblasti chro-
mozomu Y (NRY), ktera ptedstavuje 95 %
zjeho celkové délky. Polymorfismy mtDNA
a NRY jsou v soucasnosti stfedem pozor-
nosti popula¢nich a evolu¢né genetickych
studif a 1ze je konfrontovat i s archeolo-
gickymi poznatky. Molekularné genetické
analyzy chromozomu Y se zakl4ddaji pfe-
devsim na analyze jednonukleotidovych
polymorfismti (SNP, Single Nucleotide Po-
lymorphism), na kratkych tandemovych
opakovénich (STR, Short Tandem Repeat,
mikrosatelity; zakladni motiv se pohybuje
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v rozpéti 1-6 nukleotid), v pfipadé mito-
chondridlni DNA na analyze sekvenci
DNA. Polymorfismy SNP jsou jednobodo-
vé mutace alel (pfedstavuji obvykle néhra-
du jednoho nukleotidu v fetézci DNA za
jiny), pticemz se v populaci mize vyskyto-
vat jak ptivodni (ancestralni), tak i muto-
vand, tj. odvozena alela (obr. 2). Diky niz-
ké mutacni rychlosti (pfiblizng 2,3x10® na
lokus a generaci) pfedstavuji tyto poly-
morfismy vhodny néastroj pro definovani
jednotlivych haploskupin. Kazd4 haplo-
skupina je tedy uréena specifickymi SNP
mutacemi v jednotlivych lokusech.

Napf. haploskupinu E, kterd vznikla
v Africe, charakterizuje jednobodova mu-
tace v polymorfismu M96, kdy je misto
guaninu zafazeny cytozin. Pozdé&ji doslo
k zdméné guaninu za cytozin v polymor-
fismu M35 a od haploskupiny E1b1 se tou-
to mutaci definuje haploskupina E1b1b1.
Nasledujici mutace cytozinu na tymin
v polymorfismu M78 ur¢uje haploskupinu
E1b1b1a, kterd se vyskytuje i v Evropé.
V duasledku nizké mutaéni rychlosti SNP
dochézi v daném lokusu k mutaci pouze
jednou. Haploskupiny, které jsme urcili
prostfednictvim polymorfismt SNP, se
dale vyhodnocujf statistickymi metodami.
Jednou z nich je Fst analyza, kterd umozni
stanovit genetické vzdalenosti mezi popu-
lacemi, tedy zjistit, jak se jednotlivé popu-
lace od sebe lisi.

Haploskupiny klasifikované pomoci po-
lymorfismt SNP miZeme poté studovat
na zékladé polymorfismt STR. Jde o né-
kolikandsobné opakovan{ urc¢itého zaklad-
nfho motivu DNA (obr. 3). Mutaéni rych-
lost polymorfismta STR se odhaduje na
10-% aZ 10 na lokus a generaci, je tedy
o nékolik f4dd vyssi nez u SNP. To vytva-
¥ z polymorfismt STR vhodny néstroj pro
molekularni datovani jednotlivych haplo-
skupin, tj. urcen{ jejich genetického stari
a tim i datovéani evolu¢nich a migra¢nich
udélosti. Pfi datovani vychazime z pfed-
pokladu, Ze se nové vznikla haploskupi-
na (charakterizovana novou SNP mutaci)
zpocatku svymi STR polymorfismy nelisi
od haploskupiny, z niZ vznikla. V pribeé-
hu ¢asu ale STR mutuji, protoZe jejich
mutacéni rychlost je vy33i nez u SNP. Do-
chazi tedy k diverzifikaci nové vzniklé
haploskupiny. Polymorfismy STR se sta-
tisticky vyhodnocujf programem Network,
ktery vytvari medianové sité, jez graficky
znézornuji vzdjemné vztahy mezi jedno-
tlivymi haplotypy (DNA sekvencemi lisi-
cimi se kombinaci jednotlivych STR alel,
obr. 4). Medidnové sit ur¢ité haploskupiny
sestava z uzld a ¢ar spojujicich jednotlivé
uzly. Velikost uzlu udéva frekvenci vysky-
tu konkrétniho haplotypu, a tedy ¢im vétsi
uzel, tim vice jedinci sdili dany haplotyp.

1 Evropska populaéni refugia ¢lovéka
vytvorena v dobé posledniho vrcholu
doby ledové a Y chromozomové
haploskupiny, které se z nich sifily
(pyrenejské refugium zluté, balkdnské
zelené a Cervené ukrajinské stepi).

Z Pyrenejského poloostrova se $itila
haploskupina R1b, z Balkanského
haploskupina I a z Ukrajiny R1a.
Neolitické haploskupiny E1b1b1a, J2

a G2 se na nase uzemi dostaly z Blizkého
vychodu s pfichodem zemédélct.
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Spojnice mezi jednotlivymi uzly udavaji
pocet mutaci, které vedly k vytvoteni kon-
krétniho haplotypu.

Fylogeografie

Tato védecka disciplina pomahéa evolu¢-
nim genetikdm zjistit, kudy se jednotlivé
haplotypy $ifily a odhalit tak historii dru-
hu v geografickém kontextu. Sleduje geo-
grafické rozlozeni genealogickych linii
(vétvi fylogeneze) nejen v ramci druhu, ale
imezi blizce pfibuznymi druhy. Na zékla-
dé zemépisného rozsifeni jedinci s urdity-
mi genotypy mtiZeme pak s velkou pravdé-
podobnosti rekonstruovat historii migraci
a jednotlivé migra¢ni{ proudy. Jednim z na-
stroju, které ndm umoziiuji studovat nasi
minulost, je analyza chromozomu Y. V sou-
¢asnosti se Y chromozomovy strom ¢lové-
ka déli do 20 zdkladnich vétvi oznacova-
nych pismeny A az T.

Mezi véts§inové haploskupiny chromo-
zomu Y ve stfedn{ Evropé patfi R1a, R1b
a I, které mtZeme oznacit jako ,paleoli-
tické”. Jejich vznik spada do obdobi, kdy
zili ptivodni obyvatelé Evropy — paleoliti¢-
ti lovci-sbéraci. Na zakladé fylogeografic-
kych analyz je mozné odvodit, Ze pfedko-
vé haploskupiny R1a vstoupili do stfedni
Evropy po ukonceni posledniho maxima
doby ledové (asi pFed 15 tisici lety) z re-
fugia severné od Cerného mote (dnegni
Ukrajina). Podle této haploskupiny a je-
jich dcefinych vétvi 1ze sledovat rekoloni-
zace sméfujici z vychodni Evropy smérem
na zapad do stfedni Evropy a potom dale
na sever a jih. Vykazuje klinalni variabili-
tu, tedy stav, kdy jsou starsi vyvojové linie
(haplotypy) zastoupeny pocetnéji v misté
vzniku a mlads{ vyvojové linie naopak
v mistech, kam se s nimi 1idé $ifili, tedy
smérem z vychodu na zdpad. Jejim proti-
kladem je haploskupina R1b. Analyzou
polymorfismt STR této haploskupiny se
zjistilo, Ze se zacala §i¥it pfed p¥ibliZzné
11 600 lety z Pyrenejského poloostrova.
Analogicky tedy ukazuje na podil paleoli-
tické zdpadoevropské rekolonizace s vrcho-
lem v zapadni Evropé a klindlnim poklesem
smérem na vychod. Zdrojovou oblasti, ve
které vznikla haploskupina I a odkud se
§ifila na tizemi dnesni Ceské republiky
a Slovenska, je severozapadni ¢ast Balkan-
ského poloostrova a Francie. Studie na
drovni polymorfismt STR prokazaly, ze
vétve I1a, I1b a I1c se od mateiské linie
I odstépily pfed 15-10 tisici lety. Pfed
7 tisici roky subhaploskupina I1a expan-
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dovala z Pyrenejského poloostrova a I1b
z Balkénského poloostrova. Subhaplosku-
pina Ilc se zadala $ifit pfed 11 tisici lety ze
severu Spanélska a jihu Francie (franko-
kantaberska oblast).

Neoliticka populace z Blizkého vycho-
du pfinesla do stfedni Evropy kromé ze-
meédélstvi i nové haploskupiny, pfedevsim
E1b1b1a, J2 a G2. Za dobrého ukazatele
neolitické expanze je povaZovana piede-
v$im haploskupina J2, jejiZz vznik se na
zéakladé polymorfismt STR datuje do ob-
dobi pfed 15 tisici lety a v soucasnosti
vykazuje vyrazny klinalni charakter ife-
n{ s maximéalnim vyskytem na Blizkém
vychodé, kde vznikla. Poc¢atek haplosku-
piny E1b1b1 se pfedpoklada pied 29 tisici
lety ve vychodni Africe. V Evropé se vy-
skytuje ve vysoké frekvenci pouze jeji
dcefina vétev E1b1b1la, kterd toto izemi
osidlila p¥ibliZné pfed 7-14 tisici lety
z Blizkého vychodu pies Balkansky polo-
ostrov. U této subhaploskupiny se pfed-
poklada, Ze pochézi ze subsaharské Afriky
a postupné expandovala na sever az do jiz-
nich a vychodnich oblast{ Stfedomofi.
V prubghu mezolitu se spolu s neolitic-
kymi zemé&dglci objevila i na tizemi Ceské
republiky a Slovenska.

Diverzita chromozomu Y
v Ceské a slovenské populaci
Na tizemi Ceské republiky a Slovenska se
s nejvyssi frekvenci vyskytuji paleolitické
haploskupiny ptivodnich lovcti-sbéract
(obr. 5). V disledku geografické polohy
ve stfedu Evropy se zde jednotlivé ,,paleo-
litické“ haploskupiny (R1a, R1b a I) opa-
kuji s podobnou frekvenci. Recentni stu-
die zjistily paleolitickou haploskupinu
R1la u 32 % jedinci, R1b u 28 % jedincii
a haploskupinu I u 21 % jedincti, zatimco
podil neolitickych haploskupin (E1b1b1a,
J2 a G2) se ukazal jako velmi nizky — ptibliz-
né pouze 15 % jedinct odvozuje svij pi-
vod od zemédélct mladsi doby kamenné.
Na zavér mtzeme konstatovat, Ze téméf
80 % Cechti a Slovaki sdili NRY haplo-
skupiny, které se odvozuji od ptivodnich
paleolitickych lovct-sbéraci. Piedkové
tedy zili v Evropé 20-50 tisic let. Jen
pomérné malé ¢ast nasi populace je po-
tomky nové ptichazejicich zemédélctu
z Blizkého vychodu v neolitu. Zbytek oby-
vatel (4 % jedinct) odvozuje sviij ptivod
od recentnich migra¢nich udélosti, které
se uskutecnily a stale k nim dochézi{ i na
nasem Uzemi.
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2 Ptiklad evoluce SNP (Single Nucleo-
tide Polymorphism). Jedinci se mezi
sebou lisi jednobodovymi mutacemi.
Prvni ma na dané pozici zafazeny adenin
(A, ptivodni alela), u druhého doslo

k mutaci adeninu na guanin (G, odvozena
alela), ktery se bude prenaset do dalsich
generaci. Treti jedinec jiz sdili odvoze-
nou alelu G, ale zéroveni ma mutovany

i dalsi nukleotid na jiné pozici.

Do dalsi generace bude pfenéset obé
mutované alely.

3 Dva jedinci, kteii se lisi STR

(Short Tandem Repeat), jsou
charakterizovéani zdkladnim motivem,
napi. CAG, a poc¢tem jeho opakovani.

U prvniho jedince se zakladni motiv
opakuje 8%, u druhého pouze 6x.

4 Medidnové sité a postupna diverzifi-
kace haploskupiny v ¢ase. Sit sestdva

z uzlt (krouzky) a ¢ar je spojujicich.
Velikost uzlu udéava frekvenci vyskytu
haplotypu. Cim vétsi uzel, tim vice
jedinct sdili dany haplotyp. Spojnice
predstavuji pocet mutaci, které vedly

k vytvoreni haplotypu.

5 Frekvence vyskytu jednotlivych
haploskupin chromozomu Y v ¢eské
populaci. S nejvy$sim podilem se u nés
vyskytuji haploskupiny, které maji
ptvod v paleolitu (R1a, R1b aI).
Geneticky pfinos neolitickych zemédél-
ct je pomérné maly (J2, G a E1b1b1a)

a pfispévek soucasnych migraci jen
nepatrny. Podle A. Krd¢marové Vasikové
(data ptfevzata z diplomové prace)

Vyzkum chromozomu Y a mtDNA deské-
ho a slovenského obyvatelstva je podpo-
rovan Grantovou agenturou Univerzity
Karlovy 43-251391.
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