Viktor Cerny

Déjiny sahelu pohledem
genetické diverzity jeho obyvatel

Afrika je z biogeografického (a v podstaté rovnéz antropologického) pohledu
rozdélena do nékolika horizontalné probihajicich pasem. Sahel, jak oznacuje-
me polopoustni krajinny typ mezi saharskou pousti na severu a tropickymi
savanami na jihu, je neobycejné pestrym regionem, kde se v souvislosti s méni-
cimi se klimatickymi podminkami potkavali lidé piivodem ze severni, vychod-
ni i zdpadni Afriky. Dnes tu kromé méstského obyvatelstva ziji usedli zemédélci
a kocovni pastevci tii riznych jazykovych rodin. Prestoze se produkce potra-
vin rozsitila do sahelu pomérné nedavno, najdeme mezi nimi fadu zajima-
vych genetickych rozdili. Z pohledu soucasné genetické variability sahelskych
pastevcu a zemédélcu tak miZeme vyvozovat zavéry o populacni historii této
rozsahlé a vyjimecné oblasti, kterd ziistava systematickému vyzkumu stale

tézko dostupna.

Termin sahel byvéa ¢asto (a také v tomto
piispévku) pouzivan nejen jako oznaceni
polopoustniho krajinného typu lemujictho
jizni okraj Sahary s izohyetou (linif spo-
jujici mista se stejnym mnoZstvim atmo-
sférickych srédzek) do 500 mm za rok, ale
i pro tropickou zénu savan s obdobim
sucha déle na jihu, kde ro¢ni thrn srdzek
muze dosahnout az 1 200 mm. Jde vlastné
o pfechodovy biom mezi Saharou a tropic-
kymi destnymi pralesy, kde se setkdvame
s riznym pomeérem vyskytu stromt a trav,
z pohledu antropologického pak riznym
pomérem kocovnych pastevci (obr. 1-5)
a usedlych zemédélct (obr. 6 a 7) — smé-
rem k jiZnéjsi stromové savané piibyva
zemédélct a ubyva pastevcd, ktefi tam se
svymi stddy travi jen obdobi sucha.
Usedlé zemédélce spojuje péstovani
prosa (Panicum) nebo ¢iroku (Sorghum)
a podle dosavadnich archeologickych vy-
zkumi jsou v sahelu, minimélné v jeho
zapadni ¢asti, skupinou relativné mladou,
ne starsi nez 3 000 let. Pastevci se naopak

v Africe zabydleli zfejmé jiZz v dobé& prvni
domestikace hovéziho dobytka, k niz doslo
mozna pred 9 tisici let v povodi stfedntho
Nilu (pravdépodobné do zna¢né miry ne-
zavisle na domestika¢nim centru na Pfed-
nim vychodé), a do sahelu pronikli v sou-
vislosti s vysychanim Sahary nejpozdéji
pied 6 tisici let. Sahelsti pastevci dnes cho-
vaji kromé hovéziho dobytka ovce, kozy
a v sussich oblastech bliZe k Sahate také
velbloudy, nékdy i koné (spise jako pres-
tizni zvite). Je tfeba poznamenat, Ze mezi
zemédeélci a pastevci panuje ambivalent-
nf vztah. Vedle ptikladt vzdjemné spolu-
préace, napf. vymény zemédélskych pro-
duktt (mléka a mésla ze strany pastevc,
obilnin ze strany zemédélcti), se nezfidka
setkdme i s nésilnymi stfety vyplyvajicimi
ze soupefeni o vysychajici vodni zdroje.
Kromé vyse uvedeného rozdéleni sahel-
skych populaci podle typu obzivy vyuzi-
vaji soucasni antropologové také klasifi-
kaci jazykovou. Lidé zde hovoii jazyky
rodiny afro-asijské, nilo-saharské a nigero-

-konzské, pricemz kazdou rodinu repre-
zentuje nékolik raznych vétvi. Musime ale
doplnit, Ze takové rozdéleni vychazi z lexi-
kalnich podobnosti, které mohou piibuz-
nost populaci zkreslovat. V posledni dobé
se objevuji snahy o stanovenf klasifikace
zalozené na gramatickych podobnostech,
které by mohly vymezit geografické areély
¢i svazy (Sprachbund) podobné strukturo-
vanych a vzdjemné Castéji se kontaktuji-
cich jazyki. Pro zjednoduseni dosud ne
zcela jednoznacénych vysledkt arealové
lingvistiky si pfedstavme pés sahelu roz-
déleny Cadskym jezerem na zépadni a vy-
chodni ¢4st, pricemz irgi okoli Cadského
jezera, tzv. Cadskou panev, miizeme rov-
néz povazovat za samostatny jazykovy
svaz. V rdmci arealt sloZenych z jazykt
rtizného lexikélniho (genetického) ptivodu
lze samoziejmé pfedpokladat také inten-
zivnéjsi genovy tok.

Jizné od Cadského jezera v severnim Ka-
merunu nas mezi nigero-konzskymi a nilo-
-saharskymi etniky zaujali lidé hovofici
jazyky ¢adské vétve afro-asijské rodiny.
Pro jejich ptivod bylo vytvofeno nékolik
teorii, zaloZenych na lingvistickych, ale
také archeologickych tdajich. Na spolec-
ny pivod sadskych jazykti Cadské panve
a kusitskych jazykt vychodni Afriky uka-
zuje napf. podobna terminologie chovu do-
macich zvifat. PfestoZe u lidskych popu-
laci vlivem obecné silné migracni aktivity
plati, Ze je vnitropopula¢ni genetick4 varia-
bilita vy$8i nez variabilita mezi popula-
cemi (jinymi slovy sekvence/lokusy DNA
piitomné v jedné populaci najdeme téméf
vzdy i v populaci sousedni), nase vzorko-
vani v prostiedi Cadské panve ukazalo, Ze
(a témét vyhradné) u ¢adskych populaci
se nachézeji sekvence jinde se neobjevu-
jici mitochondridlni (mtDNA) haplosku-
piny. Fylogeografické Setfeni ukazalo, ze
vychazi z vychodoafrické haploskupiny
oznacované L3f, a dobu, po kterou jeji

1az4 Mezinejpocetnsjsi skupiny
sahelskych pastevcti zdpadné od
Cadského jezera patti Fulbové (obr. 1)
a vychodné od jezera Arabové zvani
Baggara, chovajici hovézi dobytek,
nebo Abbala chovajici velbloudy (2).
Ze Sahary pronikaji do zdpadniho
sahelu také Tuaregové (3), severné

od Cadského jezera a dale az k pohot{
Ennedi pak ziji Dazové (4).
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mutace v populaci ¢adskych etnik vznika-
ly, jsme odhadli na 8 tisic let. Lze si tudiz
predstavit, Ze tato haploskupina, kterou
jsme pojmenovali L3f3, vytvari pomysl-
nou ¢ervenou nit spojujici cadské etnika
severniho Kamerunu a pfilehlych oblasti
s ancestralni (praptivodni) populaci proto-
kusitskych pastevci vychodni Afriky.
Asi nejzajimavéjsi skupinu sahelskych
pastevcu predstavuji Fulbové. Vzorkova-
nim na mnoha mistech jejich sahelského
roz$ifeni a analyzou jejich uniparentélnich
lokustt (mtDNA a nerekombinantni ¢ast
chromozomu Y, NRY) jsme zjistili, Ze jde
o velmi homogenn{ skupinu. Jsou si na-
vzajem velice podobni, at uz ziji kdekoli,
a zaroven se od svych zemédélskych sou-
sedi odlisuji (obr. 8). Podivame-li se navic
na genetickou diverzitu mtDNA fulbskych
kocovnikd pozornéji, miizeme konstatovat,
Ze je u fady jejich geografickych skupin
redukovana. Nékteré statistické paramet-
ry ostatné naznacuji, Ze jejich maternédlni
genom (na rozdil od NRY) prodélal mirny
efekt hrdla lahve (pokles genetické diver-
zity populace vlivem prudkého snizeni
poctu jedincti). Podobné jako v pfipadé
stiedoafrickych pygmejt se tu setkdvame
s pomérné zajimavym jevem asymetrické-
ho toku gent, ktery souvisi s asymetrickym
vybérem partnera, kdy se Zeny dostavaji
pouze z jedné spole¢nosti do sousedni, ale
opatné ne (vice viz Ziva 2006, 2: 86—88).
Fulbové jsou zvlastni i tim, Ze nesou ve
svém genomu mnoho lokust eurasijského
pivodu. Kromé mutace -13910*T ménici
regulacni oblast laktdzového genu tak, Ze
je ur¢ity jedinec schopen travit mléény cukr
i v dospélosti (tzv. laktazova perzistence),
jez se ovSem mohla v jejich populaci obje-
vit i nezavisle (viz pfedchoz{ ¢lanek na
str. 238), tu najdeme uniparentélni lokusy
ptvodem z Eurasie, nebo alespoi severni
Afriky. V p¥ipadé mtDNA jde o U5b1b1b
a Hlcala, v pfipadé NRY o R1b1a. V3ech-
ny tyto haploskupiny vykazuji holocenni
staff a vypovidaji tak o dobg, kdy se dav-
ni afri¢ti pastevci a z¢asti také predkové
soucasnych Fulbt vyskytovali v mistech
dnesni Sahary. Odtud pochazeji i skalni
malby a rytiny dokumentujici pastevecky
styl jejich tvarct. P¥ipomelime, Ze v ob-
dobi pfed 6 tisici let nebyla Sahara diky
vlhkému klimatu pousti a stfedosaharské
masivy pfedstavovaly vhodné prosttedi
pro chov domécich zvitat. Lze si docela
dobie predstavit, Ze pravé nékdy v tom
obdobi mohlo dojit k miseni populaci sub-
saharského a eurasijsko-severoafrického
ptvodu, které dfive Sahara rozdélovala.
Jeden z dalsich vyzkumu sahelskych
populaci jsme zacilili na genetickou varia-
bilitu enzymu arylamin N-acetyltransfera-
zy 2, jehoz varianty jsou dany mutacemi
genu NAT2. Tento enzym produkovany
burnikami jater a stfev napomaha metaboli-
zovat xenobiotika, tedy cizorodé latky do-
stavajici se do naseho téla pfedevsim s po-
travou. V podstaté lze ¥ici, zZe detoxikace
organismu timto enzymem probiha u viech
lidi témér stejné, varianty enzymu se lisi
jen rychlosti acetylace (katalyzy pfenosu
acetylovych skupin), ktera je dana pravé
mutacemi ve vy$e uvedeném genu.
Predchozi vyzkumy poukazaly v celo-
svétovém méfitku na vyznamné rozdily
v distribuci rychlosti acetylace mezi lov-
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ci-sbéraci na strané jedné a zemé&délci na
strané druhé — u prvni skupiny se totiz
mnohem ¢astéji objevuji mutace kddujici
rychlou acetylaci, mezi zemédélci nalez-
neme naopak mnohem vice osob, jejichz
organismus rozkldd4 xenobiotika relativ-
né pomalu. Jednim z vysvétleni rozdili je
uvolnéni selekéniho tlaku, ktery ptsobil ve
prospéch rychlé acetylace u lovcti-sbéraci,
v jejichz stravé se objevovaly mirné jedo-
vaté latky prece jen Castéji nez v ponékud
zemédélct. Jiné teorie operuji s poméry
v piijmu masa nebo kyseliny listové. Do-
pliime, Ze geneticka variabilita NATZ je
rovnéz predmétem zdjmu farmakogeneti-
ky, nebot zminény enzym se podili také na
biotransformaci léciv.

Polozili jsme si tedy otazku, zda exis-
tuji néjaké rozdily v polymorfismu NAT2
mezi populacemi sahelu, jehoZ ptirodni
zdroje pastevci a zemédélci vyuzivaji rtiz-
nou mérou. Ackoli pastevci od zemédélci
vykupuji proso a jiné obiloviny, které kon-
zumuji moZna ve stejné mife, najdeme
v jidelni¢ku obou skupin urcité rozdily.
Pastevci maji napf. omezeny piijem Cerst-
vé zeleniny a jejich strava obsahuje vice
tukd — nejen z masa, ale také z mléka, jez
diky vyssi Cetnosti laktazové perzistence
konzumuji ve vétsim mnozstvi.
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Kromé uvedenych Fulbt jsme do vy-
zkumu genetické variability NATZ2 zatadi-
li i vzorky nilo-saharskych pastevct Daza
a také fady zemédélskych populaci véetné
dat z jiZz publikovanych databazi, kde figu-
rovaly i skupiny lovct-sbéraci, jako jsou
stfedoafri¢ti pygmejové nebo jihoafricti
Sanové. Prestoze jsme detekovali nové,
dosud neznamé haplotypy, geneticka varia-
bilita NATZ2 neni u sahelskych pastevct
s ohledem na ostatni africké populace ni-
jak vysoka, coz mtze v pfipadé Fulbi sou-
viset s demografickou historii vyplyvajici
jiz ze studia mtDNA. U pastevci jsme ale
zjistili signifikantné vyssi podil jedinci
s pomalou acetylaci a zajimavé vysledky
poskytla analyza popula¢ni struktury. Do-
lozila totiz, Ze stejné jako zptusobem obZi-
vy (subsistenci) je podil pomalych versus
rychlych acetylaci ur¢en nezavisle i klima-
tem (obr. 9 a 10). Lidé s mutaci zptisobuji-
ci pomalejsi acetylaci ziji spise v sussich
oblastech sahelu nez ve vlhkych tropech
a tato vazba se ukézala byt stejné vyznam-
né jako zptisob jejich obzivy.

Srovnédme-li naSe genetické vysledky
s tim, jak popula¢ni déjiny sahelu odkry-
vé archeologie, pak jednim z vysvétleni
muzZe byt, Ze nékteré pivodné pastevecké
populace mohly pfijmout zemédélskou
technologii pomérné nedavno. Jako piiklad
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5 Spole¢nym rysem sahelskych
pastevci je chov velkého poctu domé-
cich zvitat a predevsim starost o jejich
kazdodenni napojeni.

6 Sahelsti zemédélci jsou v drtivé casti
subsaharského ptivodu. Spojuje je pésto-
vani plodin jako proso (na snimku),
¢irok a v posledni dobé také importovana
kukufice, predstavujicich hlavni rostliny
sahelského zemédélstvi.

7 Nezanedbatelnou roli ve vyzivé zemé-
délctt méa oviem také ovoce a zelenina,
kterou prodavaji na mistnich trzich.

8 Sit haplotypt prvniho hypervariabil-
niho segmentu mitochondrialni DNA
(mtDNA). Haplotypy jsou znazornény
kruhy, jejichz velikost odpovidé cetnosti
haplotypu. Délka ¢ar spojujicich haplo-
typy je dédna poctem mutaci. Sekvence
fulbskych pastevci oznaceny Sedé, bile
jsou ponechény sekvence zemédélct.
Obé skupiny sdileji pouze ¢asto se obje-
vujici haplotypy, zemédélci se mezi
sebou 1is{ vétsim poctem mutaci.

9 a10 Analyza vicerozmérného skélo-
vani (jedna ze statistickych metod zalo-
zenych na redukci vicerozmérného
prostoru) parovych genetickych vzdale-
nosti 38 africkych populaci; zétézovy
faktor 0,071 (vyjadfuje miru nepfesnosti
redukce vicerozmérného prostoru — ¢im
je blizsi nule, tim je nepfesnost mensi).
Oba grafy se lisi pouze zvyraznénim
zpusobu obzivy (subsistence, nahote)

a geografické lokalizace (dole) zkouma-
nych populaci. Snimky a orig. V. Cerny

vass

né& od Cadského jezera, jejichZ populace
vykazuje vys$si podil pomalych acetylaci
podobné jako fulbsti pastevci. Je zajima-
vé, ze pravé i Kanembu maji urcity podil
haploskupiny L3f3, jez u ¢adskych (ptvod-
né rovnéz pasteveckych) populaci vykazu-
je vazbu na vychodni{ Afriku. Mimochodem
podobné jako v ptipadé mtDNA jsme ani
na durovni NAT2 nezaznamenali mnoho
rozdilt mezi sahelskymi a vychodoafricky-
mi populacemi, a pokud mohu prozradit
néco z dosud nepublikovanych poznatkd,
pak takové vazby lze dolozit u Fulbt i pro-
stfednictvim Alu inzerci (sekvenci o délce
asi 350 pari bézi, které se vyskytuji v lid-
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ském genomu v poc¢tu 1-1,5 milionu kopii).
Vzhledem k pomérné nizké cetnosti trans-
pozice jsou jedinci, kteti Alu inzerce
v ur¢itém lokusu sdileji, spise pfibuzni,
nez kdybychom je vyhodnocovali jinymi,
rychleji mutujicimi polymorfismy — napf.
podle kratkych tandemovych repetic (STR,
Short Tandem Repeats). Je to tedy praveé
piipad sahelskych Fulbi a vychodoafric-
kych populaci, které ukazuji na vazbu vyse
uvedenych regionti.

V soucasné dobé nabizeji molekularné-
genetické technologie difive netu$ené moz-
nosti analyz polymorfismt (téZ ¢lanek na
str. 213 a Ziva 2011, 6: 262—263) nap¥ic
celym genomem. Jde napf. o DNA ¢&ipy,
jejichZ prostfednictvim mizeme ziskat
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informaci az o 2,5 milionu jednonukleoti-
dovych polymorfismt (SNP, Single Nucleo-
tide Polymorphism). Pro takovou analyzu
jsme vybrali 171 vzork reprezentujicich
jak zemédelské, tak pastevecké skupiny
sahelu i s ohledem na zastoupeni rtiznych
jazykovych skupin, a analyzovali je spo-
lu s publikovanymi vzorky z ostatnich
¢asti Afriky, Pfedniho vychodu i Evropy.
Z mnoha novych vysledkt zde zminim
pfitomnost eurasijskych alel v genech
TASZ2R u fulbskych pastevct. Je zajima-
vé, Ze tyto geny ovliviiuji vlastnosti chu-
tovych receptorti, jsou dalezité napt. pro
detekci pfirodnich alkaloidt jako chininu,
strychninu ad. Ukazuje se také, Ze tyto ale-
ly byly u Fulbti pod silnym selekénim tla-
kem, ktery zptisobil, Ze se v jejich popu-
laci rozsitily moznéa podobné jako vyse
uvedend mutace -13910*T. Duvodem,
pro¢ se tak stalo, by snad mohl byt i po-
hlavni vybér. Nigerijsti etnologové popi-
suji jeden z dodnes zZivych inicia¢nich
ritudlt zvany 8aro, ktery podstupuji mla-
di muZi pfed vstupem do dospélosti. Jde
o vefejné bicovani, pfi némz nesméji uka-
zat zddné projevy bolesti. Pfed ritudlem
proto piji narkotizujici nédpoj s rozemlety-
mi semeny durmanu metelového (Datura
metel), ktery obsahuje velké mnozstvi al-
kaloidt. Chlapci schopni poziit neobycej-
né hotky népoj prochazeji obvykle testem
dospélosti dfive a mohou i dfive zalozit
rodiny. Zda se ale takova teorie potvrdi,
zjisti az dalsi vyzkum genetickych stop
migraci a kulturnich adaptaci afrického
sahelu.

S postupnym poznédvanim populacéni
historie sahelu se pfesvéd¢ujeme, jak malo
o lidech Zijicich v této ¢asti Afriky a je-
jich minulosti vime nebo chceme védét.
Mozné nékdy zapominame, ze Afrika neni
jen kolébkou lidstva, ale pfedevsim dyna-
micky se rozvijejicim a specifickym kon-
tinentem, ktery si zaslouzi v dne$nim kli-
maticky nestabilnim svété mimofddnou
pozornost.

Vyzkum je financovén z podpory Gran-
tové agentury Ceské republiky (projekt
13-379985-P505).

Pouzita literatura uvedena na webu Zivy.
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