
1) Metody studia genetické rozmanitosti – komplexní fenotypové znaky, 
molekulární znaky.

2) Mechanizmy evoluce – mutace, p írodní výb r, genový posun a 
genový tok

3) Anageneze x kladogeneze - co je vlastn druh

4) Dva p íklady studia historie populací - historie irské populace 
- odšt pení lov ka od lidoop

5) Rozší ení zem d lství do Evropy – migrace technologie nebo zem d lc
(p íklad užite nosti genetických analýz)

Metody studia historie populací
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Genetika a historie – dva p íklady

Rekonstrukci historie na základ genetických dat

uvnit jednoho druhu                               p íbuznost mezi druhy

Studium historie irské populace Odšt pení lov ka od lidoop

Sledujeme na základ sou asných 
evolu ních trend uvnit jednoho druhu.

Ukazuje studium evolu ní historie dvou 
odlišných druh , které se odd lily p ed 
n kolika miliony let.
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Studium historie irské populace

P íklad 1:
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Studium historie irské populace

• historie populace na irském ostrov je p itažlivá pro 
historiky a antropology již po dlouhá léta 

• Irsko bylo poprvé osídleno již p ed více než 4000 lety
postupn Vikingy, anglo-normanskými nájezdníky a 
nakonec imigrací Skot a Angli an

• v demografické historii Irska lze sledovat jednak 
významný nár st velikosti populace na za átku 18. 
století (brambory v Irsku jako základní potravina) a naopak velký pokles v období
velkého hladomoru 

• zm ny ve velikosti populace a migrace 
= genetický posun a genový tok

brambory

hladomor 
+ emigrace
(pokles o 1,5 + 1,0 
milion obyvatel)
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Studium historie irské populace

• sou asné Irsko je tvo eno dv ma celky – Irskou republikou 
a Severním Irskem 

• my však budeme studovat populaci jako celek, nap í
celým ostrovem

• historii irské populace budeme studovat nejd íve pomocí
fenotypových znak - antropometrická m ení z poloviny 
30. let 20. století (C. Wesley Dupertuis)

• Dupertuis zpracoval antropometrická a demografická data u tém 9 000 dosp lých 
irských muž

• podobn jeho kolegyn Helen Dawson u vzorku tém 2000 dosp lých žen

• v roce 1978 za ínají Michael Crawford a John H. Relethford (student) tato data 

zpracovávat 
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Studium historie irské populace

Problémy související s antropometrickými daty.

• antropometrická data nejsou pro tyto studie tak vhodná jako genetická - sice 
odrážejí genetické rozdíly mezi populacemi, ale jsou ovlivn ny také podmínkami 
prost edí

• nicmén genetická data nebyla k dispozici a fenotypová variabilita se dá slušn
použít pro odhad genotypové variability práv zejména v t ch p ípadech, kdy jsou 
studované populace v podobných podmínkách prost edí i kultury

• k vyjád ení p íbuznosti byla použita tzv. fenetická vzdálenost (phenetic distance) –
pomocí fenotypových rozdíl mezi populacemi odhadujeme genetické vzdálenosti 
(m ené jako veškeré genetické rozdíly)

Úprava a výb r dat:
• tato data ješt mohou být ovlivn na také v kem

• antropometrická data týkající se p edevším m ení r zných ástí t la jsou asto  
ovlivn na prost edím a stravou = byly vybrány pouze takové charakteristiky, 
které jsou maximáln vypovídající a nejsou t mito faktory tolik ovliv ovány
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Studium historie irské populace

• na základ antropometrických údaj byla provedena analýza fenetické vzdálenosti,
vždy mezi dv ma populacemi navzájem (celkem 31 kraj = populací), celkem 465 
kombinací

Mapa fenetických vzdáleností

• po mnoha letech práce byly získány zajímavé výsledky 

Pozn.: každý jedinec je ztotožn n s místem (krajem) svého narození
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Studium historie irské populace

• m žeme tedy p edpokládat, že geograficky centráln lokalizované populace jsou si 
podobn jší než ostatní

• to m že být d sledek nap íklad migrace, která procházela st edem ostrova - avšak 
ve skute nosti toto není pravá p í ina

• graf znázor uje fenetickou podobnost studovaných populací jako vzájemnou polohu 
jednotlivých populací

• ty i populace (trojúhelníky) jsou jasn odd leny od zbylých - všechny tyto ty i 
populace pochází z irského st edozemí
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Studium historie irské populace

Reáln jší p í inou odlišnosti je samotná historie zem - v populacích irského st edozemí
je mnohem významn jší p ím s Vikingských populací než na východ nebo západ

• Vikingská invaze do Irska za ala v roce 794 a byla omezena zejména na pob ežní
oblasti (nap íklad Dublin)

• nicmén Vikingové se také plavili z Atlantského oceánu p es Shannon River práv do 
irského st edozemí, kde provedli velké osídlení

• toto velké množství osídlenc v kombinaci s následným k ížením zp sobilo, že práv
zde je v tší p ím s vikingské DNA než kdekoliv jinde v Irsku = tyto populace jsou tak 
mírn odlišné od t ch ostatních

Záv r 1

Vikingská stopa
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Studium historie irské populace

Tato analýza však ukazuje ješt jeden zajímavý jev, pokud se podíváme na 
geografickou pozici ostatních populací mimo st edozemí (znázorn ny jako kole ka)

= silná korelace – do jednoho shluku se sdružují populace ze západního pob eží
(v grafu naho e) a východního pob eží (v grafu dole) 

Seskupení je v souladu s jinou studií irské populace, která probíhala pozd ji na základ
již klasických genetických marker

= ukazuje na východn -západní gradient v podobnosti jednotlivých populací
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Studium historie irské populace

Tento gradient pravd podobn odráží imigra ní historii Irska:

• kolonizace z Anglie a Walesu zapo ala n kdy kolem roku 1600 a to nejvíce na severu, 
východ a jihovýchod Irska

• rozložení populací v grafu tak odráží kombinaci imigrace s rozdílným genovým tokem

Záv r 2

Anglická stopa
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Studium historie irské populace

Provedené záv ry byly podpo eny další studií:

data z Irské populace byla porovnána s antropometrickými daty z Anglie, Norska a 
Dánska (Norsko a Dánsko mají vikingskou minulost)

Další analýzy
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Studium historie irské populace

• graf ukazuje fenetickou mapu pro tyto populace spole n s 6 geografickými zástupci
irských populací

• lze vid t, že irské st edozemní populace jsou velmi podobné skandinávským, což
potvrzuje vliv vikingských p edk

• také potvrzen geografický gradient irských populací, kdy severní, východní a jižní
regiony Irska mají blíže k Anglii než západní, což sv d í o podpo e faktu zmi ované
migrace z Anglie 

• tyto výsledky byly u irských populací potvrzeny také ješt pozd ji studiem krevních 
skupin (North et al., 2000)

Další analýzy
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Studium historie irské populace

• na základ genetické variability lze popsat historické události jak na lokální, tak 
regionální úrovni - nap . studium migrace populací a jejich gen po Evrop

- rozší ení zem d lství (viz dále)
- nebo genový tok mezi evropskými osadníky a africkými otroky        

v raném stádiu kolonizace Ameriky   
- pátrání po p vodu domorodých obyvatel Ameriky (indián ) a   

vztahy mezi nimi

K emu lze využít takové studie?

Metody studia historie populacíP íklady studia historie populací

Zajímavost

Polsko

R

N mecko

Itálie

Balkán

• Luca et al. (2006) analyzovali chromozom Y
(19 haploskupin) v R

• etnost jednotlivých haploskupin – r zné
migra ní vlny – neolitická, postneolitická,
migrace po 2. sv tové válce

• všechny markery dohromady: 
• populace R má nejblíže populaci 

Polska a N mecka
• nejvzdálen jší je balkánská populace

• souhlasí s výsledky pro centrální Evropu:
• silná migrace z euroasijských stepí

(haploskupina R1a, R1b)
• menšinová migrace z Balkánu

(zem d lství, haploskupina I)

1) Metody studia genetické rozmanitosti – komplexní fenotypové znaky, 
molekulární znaky.

2) Mechanizmy evoluce – mutace, p írodní výb r, genový posun a 
genový tok

3) Anageneze x kladogeneze - co je vlastn druh

4) Dva p íklady studia historie populací - historie irské populace
- odšt pení lov ka od lidoop

5) Rozší ení zem d lství do Evropy – migrace technologie nebo zem d lc
(p íklad užite nosti genetických analýz)

Metody studia historie populací

Metody studia historie populací
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

P íklad 2:
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• zajímavá však je nejen historie v rámci jednoho druhu, ale i studium genetické historie 
odlišných druh

• zájem antropolog je namí en p edevším na studium genetických odlišností mezi 
lidmi a ostatními druhy primát - rekonstrukce historie speciace v rámci vyšších 
primát
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• jeden z hlavních objev se týká p íbuznosti lov ka a velkých opic – konkrétn vztahy
mezi zástupcem asijských velkých opic - orangutanem a t emi africkými zástupci 
velkých opic – gorilou, šimpanzem a bonobem

orangutan

gorila
šimpanz

bonobo
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• všechny uvedené druhy (stejn jako menší lidoop gibbon) jsou ozna ováni jako 
hominidi

• hominidi nap . nemají oproti opicím ocas a mají pohyblivá ramena, která jim umož ují
zvednout paže, ruce nad svojí hlavu - využívají toho p i ru kování po v tvích nebo 
p i zav šování (lidé jsou také hominidy – nap . d ti na h išti) 

• lov k je v rámci hominid tradi n stav n odd len od velkých lidoop – d vodem 
jsou obvykle charakteristické znaky – lidé oproti velkým lidoop m chodí výhradn
po dvou, jsou mén ochlupení, mají velký mozek a malé špi áky 

• tato klasifikace na lov ka a velké lidoopy však v bec neodráží evolu ní historii

• n kte í v dci (Charles Darwin, Thomas Henry Huxley) si už d íve všimli, podle 

n kterých anatomických podobností, že lidé a afri tí lidoopi jsou si více p íbuzní než

jsou si afri tí lidoopi p íbuzní s asijským orangutanem

Podíváme se tedy na tento problém evolu ní p íbuznosti mezi žijícími druhy na 
základ využití genetických metod, porovnáním genetické podobnosti.
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• velmi blízká p íbuznost mezi lov kem a africkými lidoopy (p edevším šimpanzem) 
byla prvn prokázána pomocí analýzy krevních bílkovin

• a pozd ji byla potvrzena i na základ analýzy DNA

• p íklad takové analýzy ukazuje obrázek - jeden shluk (klastr) p edstavuje lov k s
africkými lidoopy a odd len stojí orangutan

• t sná genetická p íbuznost odráží nedávný spole ný p vod (stejným zp sobem, jako 
je vaše DNA podobn jší DNA vašeho sourozence než t eba DNA bratrance)

• obecn v tší genetická podobnost mezi dv ma druhy nasv d uje, že jsou tyto více 
p íbuzné a nedávno spolu sdílely spole ného p edka 
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• genetické d kazy tedy jednozna n ukazují, že lidé a afri tí lidoopi jsou geneticky 
navzájem podobn jší než jsou si podobní nap íklad s orangutanem 
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• to znamená, že lidé a afri tí lidoopi sdíleli spole ného p edka pozd ji (nedávno) a 
naopak mnohem d íve sdíleli spole ného p edka s orangutanem 

= bylo prokázána jak na krevních proteinech (po átek 90. let 20. st.), tak pozd ji 
pomocí analýzy DNA - lov k a šimpanz spolu sdílí p es 98 % gen

• avšak i p es v tší fyzickou podobnost velkých lidoop navzájem (oproti lov ku) -
nelze vytvo it odd lenou skupinu lidoop od lov ka – podobnost je velká
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• genetická data podpo ila model, podle kterého se spole ný p edek hominid rozd lil 
ve dv linie - jednu vedoucí k dnešnímu orangutanovi a druhé vedoucí ke 
spole nému p edku afrických lidoop a lov ka, kte í se od sebe odd lili v nedávné
minulosti

• protože rychlost ( etnost) zm n je u n kterých molekulárních marker více i mén
konstantní = m žeme odhadnout as, kdy došlo k takovému odd lení dvou druh
na základ tzv. „molekulárních hodin“
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

Molekulární hodiny

• základní myšlenka je, že na základ genetických dat lze provést jakousi kalibraci 
t chto molekulárních hodin za pomoci fosilních nález a odhadnou tak as nedávné
speciace 

• nap íklad máme t í žijící druhy A, B a C
• mezi t mito druhy známe genetickou vzdálenost vyjád enou jako po et rozdíl mezi 

nimi navzájem:

vzdálenost mezi  A a B = 3
A a C = 30
B a C = 30

• druhy A a B mají mladšího spole ného p edka, protože jsou si navzájem více p íbuzné
než je každý z nich p íbuzný s druhem C – menší po et odlišností = v tší podobnost 

= druh C se v evolu ní historii odd lil od spole ného p edka jako první a teprve pozd ji 
následovalo rozd lení na druhy A a B

C

A      B
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• nyní je možné celou situaci kvantifikovat - vzdálenost mezi A a B je desetinová oproti 
vzdálenosti mezi A a C nebo B a C 

• dále víme na základ fosilních d kaz , že linie vedoucí k druhu C se odd lila p ed 
30 miliony lety 

= druhy A a B se tedy od sebe odd lily p ed 30 x 1/10 = 3 miliony let

• pokud máme k dispozici evolu ní strom a d kazy o konstantní rychlosti zm n, pak 
m žeme jednoduchou kalibrací z fosilních nález doplnit údaje do zbytku 
evolu ního stromu

vzdálenost mezi  A a B = 3
A a C = 30
B a C = 30 C

A      B

- 30 mil. let

- 3 mil. let
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• ke zjišt ní rozdíl mezi druhy použili rozdíl v sekvenci proteinu albuminu

• jejich záv r byl, že k odd lení linie ve sm ru k africkým lidoop m a lov ku došlo asi 
p ed 6 miliony let

• tento p ístup poprvé použili Sarich a Wilson v 60. letech 20. století

• toto datování však vyvolalo velké kontroverze – na základ fosilních nález došlo k
odd lení p ed 15 až 20 miliony let (Ramaphitecus, pozd ji jako Sivapithecus)

• výsledky Sariche a Wilsona byly adou paleoantropolog odmítnuty a vedly k rozsáhle 
diskusi, zda je p esn jší fosilní nebo molekulární datování

• k odmítnutí bohužel také p isp lo vyjád ení Sariche k fosilním nález m a datování, 
že „v ci nejsou takové, jaké se zdají“
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Evolu ní odšt pení lov ka od lidoop

• správnost Sarichových a Wilsonových výsledk byla pozd ji potvrzena dalšími 
pracemi – k odd lení hominid došlo skute n v období mezi 5 až 7 miliony let

• pozd ji byla správnost molekulárního p ístupu (datování) potvrzena i fosilními nálezy 
- Ramaphitecus je dnes považován za jednu z mnoha fosílií lidoop žijících p ed 

odd lením lov ka od lidoop (není považován za hominida)

• genetické a fosilní d kazy se v tomto p ípad nakonec shodly, avšak debata o tom, 
zda jsou lepší fosilní nebo genetické údaje, stále pokra uje zejména v souvislosti s
hledáním p vodu moderního lov ka
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Dva p íklady - shrnutí

Studium historie irské populace Odšt pení lov ka od lidoop

• v obou p íkladech jsme sledovali genetickou vzdálenost (odlišnost) mezi 
analyzovanými jednotkami: 

• odlišnými populacemi v rámci druhu v p ípad irské populace 
• odlišnými druhy ve druhém p ípad

• v obou p íkladech podle principu, že t sná genetická podobnost odráží spole nou 
minulost

• avšak pozor - p estože je výsledek podobný, tyto dva p íklady se od sebe zásadn liší

• v p ípad irské populace byly antropometrické rozdíly mezi populacemi interpretovány 
jako p í ina genového toku p i migraci lidí do Irska – historie, struktura populace

• ve druhém p ípad však genetické rozdíly vznikají po p erušení genového toku a 
p edstavují nahromad ní mutací a vlivu genetického driftu na odd lení druh –
- fylogenetické v tvení
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Pozor - nelze tyto p ístupy zam ovat – nap . u irské populace nelze na základ
rozdíl uvažovat o n jakém v tvení – tady nenastala reproduk ní izolace –
stále tu probíhá genový tok

• a stejn nelze uvažovat ani naopak, že mezi africkými lidoopy a lidmi je v tší genový 
tok než mezi nimi a orangutany - lidé a lidoopi jsou odd lené druhy a genový tok 
mezi nimi není možný

• je tedy z ejmé, že vhodný model volíme podle studovaných populací (jeden druh vs. 
více odlišných druh )

• avšak p i studiu p vodu moderního lov ka není situace tak jasná
- nap íklad nejsme schopni íct, zda-li archaické populace p edstavují odlišný druh 

nebo nikoliv

• budeme tedy p i interpretacích používat vždy kompatibilní model, což však samo o 
sob ne íká, že je to ten jediný správný a pravý pohled na v c, a že druhý model je 
nepoužitelný 

= budeme se ídit Ockhamovou b itvou

1) Metody studia genetické rozmanitosti – komplexní fenotypové znaky, 
molekulární znaky.

2) Mechanizmy evoluce – mutace, p írodní výb r, genový posun a 
genový tok

3) Anageneze x kladogeneze - co je vlastn druh

4) Dva p íklady studia historie populací - historie irské populace 
- odšt pení lov ka od lidoop

5) Rozší ení zem d lství do Evropy – migrace technologie nebo zem d lc
(p íklad užite nosti genetických analýz)

Metody studia historie populací

Metody studia historie populací Metody studia historie populacíStudium zp sobu rozší ení zem d lství do Evropy

• v historii moderního lov ka nastaly dv velmi významné (revolu ní) zm ny s 
velkým vlivem na jeho další vývoj

• vznik technologie výroby kamenných nástroj (p ed asi 2,5 miliony let)

• vznik zem d lství (p ed asi 12 000 lety)

Studium zp sobu rozší ení zem d lství do Evropy
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Studium zp sobu rozší ení zem d lství do Evropy

Vznik zem d lství:

• dle archeologických nález – míst p vodu je více
• objevuje se v r zných ástech sv ta v rozdílnou dobu v pr b hu posledních 

10 000 letech

• Primárními místy jsou ásti:
• Jihozápadní Asie
• Východní Asie 
• sub-Saharská Afrika
• Severní, Centrální a 

Jižní Amerika
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Studium zp sobu rozší ení zem d lství do Evropy

Vznik zem d lství:

• první d kazy o domestikaci rostlin a zví at pocházejí z období p ed 12 000 lety z 
Jihozápadní Asie

• p ed 12 000 domestikace psa a ovcí
• p ed 11 000 domestikace kozy, p stování pšenice, je mene, o ky a dalších
• p ed 8 000 až 7 000 lety p stování rýže - Východní Asie
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Scéná e vzniku zem d lství

zm na klimatu popula ní tlakvs.

• konec doby ledové - tají ledovce, otepluje se
• lov a sb r poskytují více zdroj
• populace lov ka se zv tšuje
• zmenšují se tlaky na pohyb = lidé z stávají

v ur itých ástech roku na jednom míst
• zvyšuje se plodnost = další r st populace
• sb r a lov postupn nepokrývají pot ebu

Ledovec Laurentide pokrývající podstatnou 
ást Severní Ameriky v období poslední

doby ledové

Zajímavost: 

• migrace vlivem náhlého vzestupu mo ské
hladiny o 1,4 m p ed 8 740 - 8 100 lety po 
rozpušt ní ledovce Laurentide

• zem d lci vytla eni z pob eží do vnitrozemí
= po átek expanze zem d lství

(Turney and Braun, 2007)
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Scéná e vzniku zem d lství

zm na klimatu popula ní tlakvs.

• konec doby ledové - tají ledovce, otepluje se
• lov a sb r poskytují více zdroj
• populace lov ka se zv tšuje
• zmenšují se tlaky na pohyb = lidé z stávají

v ur itých ástech roku na jednom míst
• zvyšuje se plodnost = další r st populace
• sb r a lov postupn nepokrývají pot ebu

• d vodem je zv tšující se populace
• nedostatek zdroj = snaha si 

vyp stovat
• po átky zem d lství
• dostatek zdroj vede k r stu populace
• r st populace tla í na dostatek zdroj
• vylepšování výnos
• další r st populace ………= zacyklení

Pravd podobn se uplat ovaly oba scéná e podle místních podmínek.
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Zem d lství v Evrop

• Evropa je jediným místem, kde zem d lství nevzniká, ale p ichází odjinud

• dle archeologických d kaz má evropské zem d lství p vod v Jihozápadní Asii z doby
p ed 11 000 lety, odkud se po svém vzniku v následujících n kolika málo tisících letech
rozši uje dále do Evropy (Lemmen et al., 2011) + cesta ze Severní Afriky

• snad všechna v Evrop domestikovaná zví ata (vyjma skotu) a kulturní plodiny se 
objevují už d íve práv v Jihozápadní Asii

• po átky expanze zem d lství lze klást do 
období p ed 9 000 lety – za íná se ší it z 
oblastí dnešního Iráku a Turecka sm rem 
na severozápad do Evropy

• Albert Ammerman a Luca Cavalli-Sforza
- rychlost ší ení zem d lství = asi

1 km / rok v severozápadním sm ru

Francois et al., 2008 – rozší ení evropských populací Arabidopsis thaliana

• hlavní migra ní vlna od východu k západu
• ší ení nastalo p ed 10 000 lety s rychlostí 0,9 km / rok
• rozší ení z východního refugia po skon ení doby ledové
• m že dokládat cestu ší ení zem d lství
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Zem d lství v Evrop
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Ší ilo se zem d lství do Evropy jako kulturní technologie („cultural diffusion“)
nebo jako technologie nesená lidmi, zem d lci („demic diffusion“)?
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P enos technologie
(„cultural diffusion“)

• mezi populacemi se ší í zem d lské
metody a technologie

• lidé (zem d lci a lovci-sb ra i) z stávají
na stejném míst

• zem d lství se ší í po Evrop bez pohybu 
populací

Rozší ení lidmi
(„demic diffusion“)

• zem d lství se ší í po Evrop spolu s
lidmi 

• proces migrace a popula ního r stu

• vlivem zem d lství se zv tšují populace 
zem d lc v jihozápadní Asii 

= expanze a hledání nových zdroj
= r st populace …….

• provázeno k ížením zem d lc s lidmi
z lovecko-sb ra ských populací
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Která teorie je platná?

• archeologické d kazy – jsou v souladu s ob ma teoriemi, výsledek je v podob
archeologických nález stejný v obou p ípadech

• Ammerman a Cavalli-Sforza – genetické údaje mohou potvrdit nebo zamítnout migraci 
zem d lc (jejich gen )

• genetická struktura populací
• odpovídá p vodní lovecko-sb ra ské genetické rozmanitosti = ší ení technologie

nebo

• sou asné populace nesou genetickou informaci typickou pro asijské jihozápadní
populace = probíhalo k ížení = zem d lství ší eno migrací
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P edpokládaný scéná pro migraci

Jihozápadní Asie Východní Evropa Západní Evropa

sm r rozší ení zem d lství dle archeologických d kaz

etnost pomyslné asijské alely:

100 % 0 % 0 %

Migrace populací z Jihozápadní Asie do Východní Evropy:

100 % 50 % 0 %

• 50 % genetické variability

p vodní lovecko-sb ra ské populace

• 50 % genetické variability

donorové zem d lské populace

Pokra ující migrace až do Západní Evropy:

100 % 50 % 25 %

Geografický gradient alelové frekvence – klinální charakter
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Genetické d kazy pro scéná migrace

D kaz . 1

• Cavalli-Sforza et al. klinální charakter etnosti ady gen v severozápadním sm ru 

skupina Rh-

• výjimka: Severní Špan lsko a Jižní Francie mají nižší výskyt Rh- = baskický p vod
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Genetické d kazy pro scéná migrace

Problém

• ada dalších gen potvrdila gradient v severozápadním sm ru, avšak ne všechny

nap . etnost alely pro krevní skupinu B v systému AB0 – východn -západní gradient

• odráží jinou migra ní vlnu
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Genetické d kazy pro scéná migrace

D kaz . 2

• analýza velkého po tu gen - ukáže na významnou migraci 

• metoda je založena na statistické metod ozna ované jako „principal
components analysis“ (analýza hlavních komponent, redukce dimenze 
p íznakového prostoru, metoda extrakce p íznak )

• nalezne statisticky platnou korelaci mezi etnostmi r zných alel v r zných evropských 
populacích (jak úzce jsou mezi sebou korelovány r zné alelové etnosti)

• identifikuje nejpravd podobn jší prostorový vztah mezi všemi alelami r zných gen
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• Cavalli-Sforza a kol. provedli tuto analýzu u 95 r zných alel v r zných evropských 
populacích

• první hlavní komponenta („first principal component“) – identifikuje hlavní, nejsiln jší
prostorový trend

• vyjad uje se pro lepší názornost graficky (podobn jako nap . izotermy v 
meteorologických p edpov dních mapách)
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Jak velká byla migrace (k ížení)

• genetická rozmanitost sou asných populací v Evrop by m la být tvo ena:
• p ísp vkem p vodních paleolitických lovecko-sb ra ských populací
• p ísp vkem neolitických populací z jihozápadu Asie

• Martin Richards a kol. (1996) analyzovali mtDNA
• v tšina haploskupin v Evrop má stá í mezi 20 000 až 50 000 lety
• p ísp vek neolitických populací byl tedy malý
• dle mtDNA byl kulturní p ísp vek významn jší než ten genetický (nevyvrací však 

scéná migrace) 

P íklad rozší ení haploskupiny J
(mtDNA, 10 000 let)
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Jak velká byla migrace (k ížení)

• Lounés Chikhi a kol. analyzovali chromozom Y

• 65 % sou asné genetické rozmanitosti chromozomu Y má p vod v zem d lských 
populacích z jihozápadu Asie

• 35 % p edstavuje p vodní lovecko-sb ra ský p vod
• silná podpora scéná i migrace
• pozn.: údaje jsou pr m rem pro evropskou populaci jako celek (populace jižn jší mají podíl 

neolitických polymorfizm vyšší, naopak severn jší populace nižší)

P íklad rozší ení R1a haploskupiny
(Y chromozom, 10 000 let)
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• první hlavní komponenta („first principal component“)

• migra ní vlna zem d lc
• tvo í 28 % celkové genetické variability evropské populace

Zajímavost: další migra ní vlny

• analýza hlavních komponent však ukázala ješt další zajímavé migra ní vlny
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• druhá hlavní komponenta („second principal component“)

• migra ní vlna z Pyrenejského poloostrova (jihozápadu) na severovýchod 
kontinentu p ed asi 15 000 až 10 000 lety na konci doby ledové

• tvo í 22 % z celkové variability

Zajímavost: další migra ní vlny

Pozn.: každá další a další komponenta p edstavuje vždy zbytkovou variabilitu, slabší korelace
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• t etí hlavní komponenta („third principal component“)

• koncentrický gradient sm rem od st edozemního mo e
• pravd podobn odráží migra ní vlnu Kurgan z jihu Ruska do Evropy, která za ala

p ed asi 6 000 lety (domestikace koní)
• jejich jazyk m že být základem všech indoevropských jazyk
• tvo í 11 % z celkové variability

Zajímavost: další migra ní vlny

Metody studia historie populacíStudium zp sobu rozší ení zem d lství do Evropy

• tvrtá hlavní komponenta („fourth principal component“)

• koncentrický gradient s centrem v ecku
• pravd podobn odráží expanzi eckého impéria v pr b hu historie 

(záhadou však je reverzní formace v oblasti Skandinávie)
• 7 % z celkové variability

Zajímavost: další migra ní vlny
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• pátá hlavní komponenta („fifth principal component“)

• prudký gradient z Pyrenejského poloostrova, nejtmavší oblast spjata s Baskitským
jazykem

• Baskové jsou od ostatních západoevropských populací odlišní nejen jazykem
(nemá indoevropský p vod, p vod je stále neznámý), ale také geneticky
vzhledem ke své izolovanosti (nek ížili se s ostatními populacemi) = tmavá barva 
odkazuje na tuto izolaci

• 5 % z celkové variability

Zajímavost: další migra ní vlny
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• nejvýznamn jší jsou výsledky první a druhé hlavní komponenty:

• migrace neolitických populací z jihozápadu Asie (p ed 10 000 až 8 000 lety)

• migrace populací s ustupujícím ledovcem na konci doby ledové
(p ed 15 000 až 10 000 lety)

Zajímavost: další migra ní vlny
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• hypotézu o rozší ení zem d lství do Evropy neolitickými lidmi názorn potvrzuje i 
nedávná studie z roku 2010 (Haak et al., mtDNA a Y) a 2012 (Fu et al., mtDNA)

Genetická vzdálenost mezi populacemi zjišt ná analýzou SNP marker mtDNA a chromozomu Y
(Haak et al., mtDNA a Y)


