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Abstrakt

Misili se anatomicky moderni lidé s dal§imi homininy béhem svého rozsiteni z Afriky? Az
donedavna zistavala odpovéd’ na tuto otazku skrytd. Studie archaické mitochondridlni DNA
nedokézala podat dikazy, které by tento problém dokazaly podpoftit anebo vyvratit. Nastésti
nedavné objevy dobfe zachovalé¢ jaderné DNA neandertalcl, jakoz i1 nové popsanych
denisovant, ukazaly, Ze souCasni obyvatel¢ Eurasie nesou ve svém genomu stopy archaické
DNA. Tato prace shrnuje znamé paleogenetickd data zabyvajici se timto problémem a dava

ptiklady genl ovlivnénych misenim.

Klic¢ova slova: miseni, paleogenetika, neandertalci, denisované, variabilita modernich lidi,

archaicka DNA

Abstract:

Did anatomically modern humans admix with other hominins during their range expansion
from Africa? Until recently, the answer to this question remained elusive. Studies of archaic
mitochondrial DNA failed to provide evidence in either direction. Fortunately, recent
discoveries of well-perserved nuclear DNA of neanderthals, as well as newly described
denisovans, have shown that recent Eurasians carry traces of archaic DNA in their genome.
This thesis summarises known paleogenetic data addressing this problem and gives examples

of genes affected by admixture.

Keywords: admixture, paleogenetics, neanderthals, denisovans, modern human variability,
archaic DNA
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1. Uvod

Se vznikem anatomicky moderniho Clovéka pied piiblizn¢ 200 000 lety a jeho
rozsitenim po svété témet jist¢ doslo v nékterych oblastech ke kontaktu s jinymi, dosud
ptezivajicimi, skupinami homininti. Obzvlasté v pfipadé neandertalct, ktefi z archeologického
zaznamu mizi kratce po pfichodu modernich lidi do Evropy, se dlouho ve vzduchu vznasela
otazka, jaké povahy mohly byt tyto mezidruhové interakce a jestli mohly tyto dvé skupiny
plodit spolecné potomky. AZ s rozvojem metod studia DNA z fosilniho materidlu se zacala
vynofovat Sance na zodpovézeni této otazky. Nové techniky umoziuji ziskat archaickou DNA
ze stale starSiho fosilniho materialu a vyhledat jeji stopy v recentnich populacich ¢lovéka, coz
muze dat odpovéd’ nejen na to, zda k miseni doslo i ne, ale téz identifikovat geny ziskané od
jinych hominind, které se stile drzi v populacich anatomicky modernich lidi, poskytnout
informace o homininech nezjistitelné z kosterniho materialu a dokonce téz piispét

k pochopeni vzniku anatomicky moderniho ¢lovéka a sméru a zptsobu jeho migraci.

Cilem této prace je zjistit jak piisp€lo studium paleogenetiky k pochopeni vztaht
anatomicky moderniho ¢lovéka a dal$ich hominind, pfevazné Homo neanderthalensis a nové
objevené skupiny oznacované jako ,.denisované“ (Reich et al., 2010). Nejvétsi prostor je
vénovan zpusobu, jakym tento obor pomohl k objasnéni otdzky mezidruhového kiizeni téchto
skupin a pfipadnému zisku genii a jejich alel, dosud se vyskytujicich v recentnich populacich

¢loveka.



2. Paleogenetika

Pribeh studia DNA z fosilntho materidlu by se dal stru¢né shrnout do nékolika
zakladnich bodi. Extrakce DNA z ostatkli, jeji chemickd uprava a stanoveni miry
kontaminace, odstranéni kontaminovaného materialu ze vzorku, amplifikace, sekvenace a
kone¢né zpracovani vysledki - napiiklad porovnani s jinymi sekvencemi (Green et al., 2010;

Krause et al., 2010; Reich et al., 2010).

Nejcastéji studovany material ziskany z fosilnich vzorkl predstavuje mitochondrialni
DNA (mtDNA). To je zptisobeno predevsim tim, Ze se v buiice nachazi ve vétsim poctu kopii,
coz zvySuje pravdépodobnost jejiho dochovani ve stavu stale umoznujicim analyzu (Hofreiter
et al., 2001 b; Péaédbo et al., 2004). Tato DNA vSak neni ke studiu nejvhodné;si, nebot’ se dédi
pouze maternalné a neprobihd zde rekombinace, coz zpisobi, Ze snadnéji podléhd vliviim
selekce, genetického driftu a genového toku (Reich et al., 2010). Zavéry odvozené z tohoto
materidlu mohou byt tedy znacné zkreslené a nemusi pfesné odpovidat genetické historii
zkoumaného jedince nebo populace. Z tohoto hlediska je mnohem vhodnéjSim ke studiu
jaderny genom, ktery mtize dodat uplnéjsi a piesnéjsi udaje. Zaroven dokaze poskytnout dalsi
informace o zivot¢ homininti identifikovanim specifickych genti, ¢imz ziskame informace,
které nejsou patrné z morfologie kosti ani sekvence mtDNA (Green et al., 2010; Reich et al.,
2010; Priifer et al., 2014). Nicmén¢ jaderny genom se v bunice nenachazi v tak hojném poctu

jako mtDNA a je nachylnéjsi k tomu, aby byl ovlivnén procesy popsanymi dale.

2.1 Problémy provazejici praci s archaickou DNA

Studium DNA z fosilniho materialu se musi potykat jak stadou problémi znacné
znesnadiujicich pouzivané postupy, tak i jevi, které mohou vyrazné zkreslit vysledky analyz.
Prvnim problémem je samotny stav archaické DNA. Po smrti organismu dochazi k degradaci
nukleovych kyselin plisobenim bunéénych enzymii a mikroorganismii. Déle je DNA
ovlivnéna chemickymi procesy zahrnujici deaminaci, depurinaci, fragmentaci fetézce,
oxidativni poSkozeni a dalsi, jeZ zplsobi jeji poSkozeni. DNA se tudiz mlZe dochovat ve
fosilnim materidlu za fyziologickych podminek jen omezenou dobu v fadech desitek tisic let,
a kdyz k tomu dojde, jednd se o velice kratké fragmenty. Aby se geneticky material dochoval
déle, musi byt ostatky uchovany za pfihodnych podminek, jakymi jsou napiiklad nizka
teplota, sucho a rychla degradace méekkych tkani kratce po umrti zivocicha (Paibo, 1989;
Lindahl, 1993; Hofreiter et al., 2001 b).



Druhy problém ptedstavuje kontaminace vzorku cizorodou DNA. Ten je obzvlast
nepiijemny, nebot miize stat za faleSné pozitivnimi vysledky analyzy. Kontaminace byva
vétSinou zplisobena mikroorganismy a ¢asto dosahuje vysokych hodnot, naptiklad ve studii
jaderného genomu neandertalcti, kterou provedli Richard E. Green et al., 2010, 95 az 99 %
DNA extrahované ze vzorku bylo kontaminaci (Green et al., 2010). Mnohem vétsi problém,
hlavn¢ v pripadé¢ studia homininti, vSak pfedstavuje kontaminace vzorku genetickym
materidlem modernich lidi, jejiz neptfijemnost spoc¢iva v tom, ze z divodu blizké ptibuznosti
muze byt velice obtizné odlisit od sebe pivodni a exogenni DNA (Pidbo et al., 2004; Green et
al., 2009). Ke kontaminaci muze dojit pii samotnych vykopavkach manipulaci s ostatky anebo
naslednou praci v laboratofi. K minimalizaci pravdépodobnosti kontaminace by méla extrakce
a analyza probihat ve sterilni mistnosti s pouzitim dikladné oSetfenych nastrojii, pracovnici
by méli mit odév zabranujici pfenosu DNA (rukavice, jednordzovy plast, oblicejovy kryt)
a jednotlivé kroky pracovnich postupti by mély byt od sebe oddéleny (Handt et al., 1996).
Nastésti existuji molekularné biologické metody umoznujici odhalit miru kontaminace.
Napfiiklad u Zenskych ostatkd lze tuto hodnotu odhadnout pomoci sekvenci typickych pro
Y chromozom (Green et al., 2009).

Dalsi problém ptedstavuji chyby pii sekvenaci DNA. Béhem amplifikace pomoci
metody PCR muze dojit k fadé chyb vedoucich k zatazeni chybnych bazi a tim padem
k vzniku sekvence neodpovidajici skute¢nosti. Tyto substituce mohou byt zplisobeny jak
poskozenim templatové DNA, piikladem budiz pomérné cCastd pritomnost deaminovaného
cytosinu vedouci k zdmén¢ CG paru za AT ve findlnim produktu, tak chybovosti Tag DNA
polymerazy. K omezeni pravdépodobnosti chyby pii ur€ovani genetické sekvence témito jevy
by méla byt amplifikace provedena s vyuzitim nékolika stovek templatovych molekul DNA,
jsou-li k dispozici. Pokud je materialu ze vzorku piili§ malo, mély by probéhnout alespon dvé
na sob¢ nezavislé amplifikace a sekvenace (Hofreiter et al., 2001 a; Pddbo et al., 2004).

Noveé technologie a postupy dokdzaly pomoci pti prekondvani téchto problémul
a oteviely dvefe vyzkumu archaickych genomti. Naptiklad metoda ptipravy DNA knihoven
Z jednovlaknové DNA (Meyer et al., 2012), ktera dokaze nejen zdvojnasobit mnozstvi
archaické DNA pro replikaci (podle slov autori se to obejde bez nutnosti purifika¢nich
kroki), ale i za¢lenit do knihovny molekuly s poskozenim na jednom vlakné (Meyer et al.,
2012). Diky tomu byli védci schopni ziskat jadernou DNA s vysokym pokrytim (Meyer et al.,
2012; Priifer et al., 2014) a kvalitni data i z ostatkd starych 400 000 let (Meyer et al., 2014).



3. Neandertalci

Pod pojmem neandertalci se rozumi skupina hominint blizce pfibuznd anatomicky
modernim lidem, jejiz oblast vyskytu pokryvala ptevazn¢ Evropu a sahala az do oblasti jizni
Sibife (Krause et al., 2007 b; Priifer et al., 2014). Homo neanderthalensis ma oproti
anatomicky modernimu ¢lovéku vyrazné odlisnou kosterni morfologii a je historicky
spojovan s mousteriénskou kamennou industrii (Hrdlicka, 1927). Prvni popsany nalez byl
ucinén pii téZbé vapence roku 1856 v jeskyni Feldhofer v tidoli Neander pobliz Diisseldorfu
a nese oznaceni Neanderthal 1(Feldhofer 1) (Fuhlrott, 1859; cit. podle Schmitz et al., 2002).
Podle této kostry byla pojmenovana celd skupina a tento nalez polozil ziklady
paleoantropologie. KdyZz se v neddvné dob&¢ veédci na tuto lokalitu vrétili a prozkoumali
sedimenty z pivodnich vykopt z 19. stoleti, nalezli fragmenty, které anatomicky patii
puvodnimu nélezu holotypu, a téz prokazali pfitomnost ostatkii nejméné¢ dvou dalSich
neandertalcti, datovanych na dobu pied cca 40 000 lety (Schmitz et al., 2002). Neandertalsky
Clovék je nejbliz§im piibuznym naseho druhu a byl povazovan za jednu z fazi vyvoje
modernich lidi (Hrdlicka, 1927), coz se nejspiSe odrazi v obasném pouziti oznateni Homo
sapiens neanderthalensis. V dne$ni dobé jsou ale neandertdlci vétSinou piijimani jako

sesterska skupina anatomicky modernich lidi (Hublin, 2009).

Nejmladsi nalezy neandertalcii v Evropé jsou staré asi 28 000 lety (Finlayson et al.,
2006), coz se piekryva s dobou migraci prvnich skupin anatomicky moderniho ¢lovéka
do Evropy, jejichz jedny z nejstarSich ostatkt, prokazatelné nalezicich Homo sapiens, byly
datovany na 34 az 36 tisic let pfed soucasnosti (Trinkaus et al., 2003). Je velice
pravdépodobné, ze se tyto dveé skupiny setkaly. Jelikoz neandertélci mizi z archeologického
zdznamu kratce po prichodu modernich lidi, vyvstdvd nam velice zajimava otazka, jaké
povahy tato potenciondlni setkani byla. Mohlo dojit k nasilnym stfetim, jak snad naznacuje
zranéni neandertalce (Shanidar 3), zplisobené nejspiSe vrhnutym ¢i vystielenym projektilem
(Churchill et al., 2009), avsak piesné okolnosti tohoto zranéni, vCetné identity ptipadného
utoc¢nika, jsou obtizné zjistitelné.

Mnohem zajimavéjsi a 1épe prokazatelna je moznost miseni neandertalcti s anatomicky
modernimi lidmi. Rada kosternich nalezi prvnich anatomicky modernich lidi v Evropé
vykazuje urcité neandertalské a ancestralni rysy, které by se daly povaZovat za disledek
tohoto mezidruhového kontaktu (Trinkaus, 2007). Asi nejvyznamnéjsi archeologicky dikaz
pro miseni jsou pohibené ostatky Ctyfletého ditéte, nalezené v Abrigo do Lagar Velho

Vv Portugalsku, staré 24 500 az 25 000 let, které by mohly patfit jedinci vzniklému hybridizaci
4



neandertalci a anatomicky modernich lidi. Studie morfologie popsala toto dité jako
morfologickou mozaiku téchto dvou skupin hominini a navic jako potomka pocetnéjsi
populace vzniklé misenim (Duarte et al., 1999). Nicmén¢é proti t€émto zavérim se objevily
i vytky (Tattersall a Schwartz, 1999). Autofi tvrdi, Ze u nékterych znakli nelze dojit
k definitivnim zavérim z divodu neukonceného vyvoje tohoto jedince a dale, Zze zadné ze
znakli nejsou jednoznacné neandertdlského pivodu a mohou byt pochopeny jako krajni
hodnoty odpovidajici varian¢ni §ifi anatomicky modernich lidi. Taktéz archeologicky kontext
kostry je bez jakychkoliv naznaki neandertalského vlivu (Tattersall a Schwartz, 1999).
Archeologie tedy nedokazala podat naprosto presvéd¢ivé ditkazy o miseni a pro zodpovézeni

této otazky bylo tieba pomoci jiného oboru.

3.1 Genetika neandertalcu

Analyza genetickych sekvenci z archaického materialu se, jak je popsano dale, ukazala

jako velice dobry nastroj pro zkoumani vlastnosti a vztahti mezi homininy.

3.1.1 Mitochondrialni DNA neandertalcu

Prvni studie byly zaméfeny na mitochondridlni DNA. Analyza provedena na ostatcich
Z jeskyné Feldhofer v tdoli Neander odhalila kompletni sekvenci hypervariabilniho regionu I
a ukdzala, ze mtDNA neandertélcti nezapada do varian¢ni Site mtDNA modernich lidi — 1i8i se
od ni primérné¢ 27,2 + 2,2 substitucemi, coz je tiikrat vice nez mizeme pozorovat mezi
jednotlivymi liniemi mitochondrialni DNA modernich lidi (Krings et al., 1997). Tyto linie se
téz od neandertdlské li§i vSechny téméf stejnym poctem substituci, coZ znamend, ze Zadna
Z populaci neni neandertalciim piibuznéjsi nez ostatni. Dale tato studie zjistila, Ze k rozdéleni
mtDNA neandertalcti od pfedki anatomicky modernich lidi doSlo pted 550 000 az 690 000
let, tedy dfive nez k rozdéleni jednotlivych linii modernich lidi. Z toho autofi usuzuji, Ze se
neandertdlci s anatomicky modernimi lidmi nemisili, i kdyz pfipoustéji, Ze by k pfenosu
néjakych genli od neandertalci k modernim lidem dojit mohlo. To vSak povaZzuji,
s ptihlédnutim k morfologickym odli$nostem obou skupin, za nepravdépodobné (Krings et al.,
1997).

Dalsi sekvenci ziskanou z mtDNA neandertalcti byla hypervariabilni oblast II,
izolovana opét z prvniho nalezeného neandertalce v jeskyni Feldhofer. Tato sekvence byla

spole¢né s jiz zndmou hypervariabilni oblasti I porovndna s mtDNA modernich lidi a

5



potvrdila neandertdlce jako sesterskou skupinu anatomicky modernich lidi, jejichz
mitochondrialni linie se rozdélily pred 465 000 (317 000 — 741 000) lety, a nebyly nalezeny

zadné dikazy svédéici o moznosti pozdejsiho miseni (Krings et al., 1999).

Mitochondrialni DNA byla ziskana i z dalSich neandertalskych ostatkti, naptiklad asi
30 000 let starych kosti z kavkazské jeskyné Mezmaiskaya (Ovchinnikov et al., 2000),
temenni kosti z Warendorf-Neuwarendorfu v Némecku a kli¢ni kosti nalezené v chorvatské
Kraping (Scholz et al., 2000), dalsich dvou Feldhoferskych neandertalcti z Némecka (Schmitz
et al., 2002), n¢kolika ostatkti ze Spané¢lské jeskyné El Sidron (Lalueza-Fox et al., 2005,
2006), femuru z Les Roches-de-Villeneuve ve Francii (Beauval et al., 2005), neandertalce
nalezeného na lokalité Monti Lessini v Italii (Caramelli et al., 2006) a zubu z belgické jeskyné
Scladina (Orlando et al., 2006), avsak v téchto pfipadech se jednalo o velice kratké zlomky,
které neptinesly zadné nové poznatky tykajici se miseni.

Serre et al., 2004, ve své studii rozhodli vyuzit jiz znamé mitochondrialni sekvence,
specifické pro neandertalce a snadno odlisitelné, k otestovani jejich pfitomnosti v ostatcich 24
neandertalcti a 40 archaickych H. sapiens. Pokud by byly tyto neandertalské sekvence
pritomny v ostatcich modernich lidi, potvrdily by miseni téchto dvou skupin hominint.
Nanestésti byl rozsah studie zna¢né zmenSen na pouhé 4 neandertalce (Vi-77, Vi-80, Engis 2,
La Chapelle-aux-Saints) a 5 anatomicky modernich lidi (Mlade¢ 2 a 25¢, Cro-Magnon, Abri
Pataud, La Madeleine), protoze analyza aminokyselin naznacila, ze ve vétSiné ostatkll se
DNA nedochovala v dostate¢né kvalité¢ a jak autoii pisi ve svém ¢lanku, nepovazovali za
ospravedlnitelné provést na téchto jedincich destruktivni odbér vzorkl. Neandertalskou
mtDNA se podafilo prokadzat u vSech ¢ty neandertalskych zastupcli, ale u zadného
Z anatomicky modernich lidi. Z téchto udaji vyvozuji zavér, Ze neexistuji dikazy podporujici
vyznamny prenos genll mezi témito skupinami hominind. Maximalni hodnoty mtDNA
ptenesené z neandertalcii do anatomicky modernich lidi, odvozené ze zavéru jejich prace, jsou
pomérné nizké a zélezi na populacnim modelu. Pokud by byla efektivni velikost populace
Homo sapiens 10 000 jedinct, neandertalci nemohli do jejich genomu piispét vice nez 25 %.
Nicméné dodavaji, Zze k definitivnimu zamitnuti miseni mtDNA by bylo tfeba prostudovat
mnohem vice pleistocénnich ostatkti anatomicky modernich lidi (Serre et al., 2004). Obdobné
ani dal$i prace provedend na hypervariabilni oblasti I mitochondridlniho genomu dvou
archaickych Homo sapiens z jeskyné Paglicci v Italii nenasla dikaz podporujici miseni. Tyto
DNA, staré¢ 25 000 a 23 000 let, autofi porovnali s jiz osekvenovanymi vzorky neandertalské

mtDNA a databazi recentnich lidi. Pokud by k miseni doslo, je vétsi Sance najit dikazy o této



udalosti v genetickém materialu chronologicky bliz§im neandertdlcim nez je material
souCasnych lidi. Ukazalo se, ze vzorky zapadaji do variaCni §ife pozorované u anatomicky
moderniho Clovéka, lisici se od referenéni sekvence prumérné v 2,34 substitucich (1 v ptipadé
druhého vzorku). Naproti tomu, vii¢i neandertalskym vzorkiim vykazovaly mnohem vyssi
rozdil — 22 az 28 substituci, coZ naznacuje, ze ob¢ skupiny hominini jsou si pomérné
vzdalené a neandertalci neptispéli do genetické vybavy recentnich lidi. Avsak je tfeba zminit
varovani autord, ze i pres disledné preventivni opatfeni a kontroly provedené v této studii
nelze s naprostou jistotou vylou¢it moznost kontaminace vzorkd moderni DNA a tudiz neni

mozné tento diikaz brat jako naprosto spravny a neomylny (Caramelli et al., 2003).

Znalost sekvenci neandertalské mtDNA téZ pomohla k identifikovani ostatkil z jeskyni
Teshik-Tash v Uzbekistanu a Okladnikov na Sibifi jako neandertalskych. Porovnani
genetického materialu z téchto nalezli s evropskymi neandertdlci odhalilo vyraznou shodu
a substituce Vv hypervariabilni oblasti I odpovidajici znamému polymorfismu u téchto
homininfi. Podobnost s evropskymi zastupci naznafuje, ze do stfedni Asie neandertalci
migrovali pomérné nedavno a rozsifuje oblast jejich vyskytu az do oblasti Sibite (Krause et

al., 2007 b).

Neandertalci z chorvatské jeskyné Vindija se opét dostali do poptedi v roce 2008, kdy
se podafilo z kosti Vi33.16 (Vi-80) pomoci novych technologii sekvenovani a znalosti diive
identifikovanych ¢asti mtDNA typickych pro neandertdlce izolovat a sekvenovat kompletni
mitochondrialni genom neandertalci (Green et al., 2008). Jedna o pozoruhodny technologicky
vykon, ktery kromé zptesnéni doby divergence mtDNA neandertdlch a anatomicky
moderniho ¢lovéka na 660 000 (520 000 az 800 000) let pied soucasnosti, coz odpovida
ptedchozim odhadiim, poskytl ndhled i na pomérné neddvné zmény v mitochondridlnim
genomu modernich lidi a hlavné na genetickou historii neandertdlct. Zda se, Ze jejich
efektivni populace byla mnohem mensi nez v pfipad¢ anatomicky modernich lidi, nejspise
kvili opakujicim se etapam zalednéni (Green et al., 2008). Kompletni mitochondrialni genom
byl nasledné ziskan i z péti dal$ich neandertalcti — Feldhofer 1 (Neanderthal 1) a Feldhofer 2
z Némecka, kosti Vi33.25 nalezené v Chorvatsku a jedinct z jeskyni El Sidron ve Spanélsku
a Mezmaiskaya v Rusku (Briggs et al., 2009). Neandertalci podle téchto dat vykazuji velice
nizkou diversitu MtDNA, 0 37 % mensi nez je u dneSnich Evropanli a pouze tfetinovou
V porovnani s celosvétovou populaci recentnich lidi, svédcici o jejich malé efektivni populaci,
ktera mohla odhadem obsahovat méné nez 3500 Zen. Zda se, Ze tato mald populace nebyla jen

zalezitosti poslednich par desitek tisic let, ale jednalo se spiSe o dlouhodobéjsi jev. Pomér



nesynonymnich mutaci vii¢i synonymnim v mtDNA je u neandertalct dvakrat vys$si nez u lidi
a Simpanzu a svédci o rychlejsi evoluci proteint, coz miize byt disledek pravé malé populace

béhem dlouhého ¢asového tseku (Briggs et al., 2009).

Mitochondrialni DNA mize ptispét také k pochopeni chovani neandertalcti. Porovnani
sekvenci mezi 12 jedinci z jeskyné El Sidron naznacilo, Ze u téchto homininii by se mohl
vyskytovat patrilokalni reprodukéni systém, nebot” vSichni téi dospéli muzi v této jeskyni
naleZeli k jedné ze tfi mitochondridlnich linii, svédcici o jejich vzdjemné ptibuznost, kdezto
kazda ze tfi dospélych Zen nalezela k jiné (Lalueza-Fox et al., 2011). Zbylych Sest
neandertalcli bylo nedospélymi jedinci a autofi pouzili jejich vék a pfisluSnost
k mitochondrialni linii k velmi spekulativnimu odhadu délky reprodukéniho intervalu
neandertalcti na 3 roky (Lalueza-Fox et al., 2011). Avsak toto ani kompletni mitochondrialni
genom nepfinesly nové definitivni dikazy podporujici €1 odporujici moZnosti miseni

S anatomicky modernimi lidmi.

3.1.2 Jaderna DNA neandertalcu

A¢ dikazy ziskané z mitochondrialni DNA moZznosti miseni anatomicky modernich
lidi s neandertalci béhem jejich migrace do Evropy pfili§ nenasvédcuji, nejednéd se o dikazy
piimo a jasn€ tuto moznost zamitajici. Je tieba pfipomenout, ze mitochondrialni DNA
snadnéji podléha genetickému driftu, selekci a dal§im vliviim, které mohou vyslednou podobu
zna¢né zkreslit. To znamena, Ze i kdyby Kk pfipadnému pienosu genetického materialu doslo,
je mnohem méné¢ pravdépodobné, ze budou tyto pienesené useky pfitomné 1 v recentnich
populacich. Proto by bylo vhodné;jsi prostudovat neandertalsky jaderny genom, ktery by mohl

a nasledné i analyzovat jaderny genom neandertélského ¢loveka.

Prvni sttipky neandertalského jaderného genomu byly ziskany z kosti Vi-80 (Vi33.16)
nalezené v jeskyni Vindija v Chorvatsku a publikované ve dvou nezavislych ¢lancich
(Noonan et al., 2006; Green et al., 2006). Ani jednomu z tymi se nepodafilo ziskat kompletni
sekvenci a museli si vystacit jen s kratkymi useky, i1 tak se vSak podafilo dojit k néjakym
zavéram a hlavné dokézat, ze ziskat jadernou DNA je diky novym postuplim a technologiim
mozné. Noonan et al. zjistili, Ze mira endogenni DNA ve vzorku dosahuje 98 %, ptifadili
neandertalské sekvence k odpovidajicim lidskym (pocet pfitazenych sekvenci pozitivné

koreloval s délkou chromozému a rozdeleni téchto sekvenci naznacovalo, ze se jedna



0 reprezentativni vzorek celého neandertalského genomu) a porovnali jednonukleotidové
polymorfismy v téchto odpovidajicich sekvencich u neandertalcti, modernich lidi a §impanzg.
Z vysledkl stanovili dobu, kdy se zacaly v ancestralni populaci oddélovat neandertalské
a moderni lidské genetické linie, na 706 000 (468 000 — 1 015 000) let pied soucasnosti.
Porovnanim neandertalskych sekvenci s mapou genetické diversity modernich lidi zalozené
na jednonukleotidovych polymorfismech (HapMap) uréili dobu oddéleni populaci
neandertalct a lidi na ptiblizné 370 000 let pied dneskem (odhady se pro jednotlivé populace
pon¢kud odliSovaly). Tii pozice neandertalského genomu obsahovaly odvozené alely, ale
z4dna neodpovidala evropskym a vypracované statistické modely zavrhly mozZnost miseni
mezi neandertalci a modernimi lidmi. AvSak bylo pracovano jen s kratkymi sekvencemi a ne
s kompletni jadernou DNA neandertalcii, coz i pfes to, ze tyto zkoumané sekvence
pfedstavovaly reprezentativni vzorek genomu, mohlo vést k chybé. Studie téz naznacila, Ze az
99,5 % neandertalského genomu by mohlo byt shodnych s DNA modernich lidi (Noonan et
al., 2006). Druha studie, kterou provedl Green se svymi kolegy, probihala velice obdobng, ale
za pouziti odliSného postupu zpracovani DNA, ktery vedl k mnohem vétsi vytéznosti (Green
et al., 2006). Navic provedli analyzu mtDNA pro potvrzeni, Ze se skuteéné jednd o ostatky
neandertalce. Nicméné zavéry odvozené z jaderné DNA se od ptedchozi studie ponc¢kud
ligily. Cas zagatku rozdéleni genetickych sekvenci neandertalcti a predki anatomicky
modernich lidi stanovili na dobu pfed 465 000 az 569 000 lety. Tento interval se prekryva
s prumérnou dobou divergence alel u lidi, téz stanovené v této praci (pired 419 000 — 498 000
lety). Po porovnani jednonukleotidovych polymorfismi zjistili, Ze neandertalsky vzorek
obsahuje asi 30 % odvozenych alel, které jsou téZ pomérné Casté u recentnich lidi. Povazuji to
za dikaz genetického toku mezi neandertalci a anatomicky modernimi lidmi (Green et al.,
2006). 1 kdyz ob¢ prace byly provedeny na stejné kosti, dosly k odlisnym zavéram, coz je
pfinejmensim zvlastni. Wall a Kim, 2007, se rozhodli ob& prace zkontrolovat. Znovu
analyzovali data ze vzorkil pouzitych v piedchozich studiich. Doby divergence genetickych
sekvenci byly srovnatelné s pivodnimi pracemi, pouze s malymi odchylkami zptisobenymi
pouzitymi metodami. Oddé€leni populaci neandertalci a piedktt modernich lidi vSak vyslo
velice odlisné. Pro data, se kterymi pracovali Noonan et al., vy$lo 325000 let a pro data
Z prace Greena et al. pouhych 35 000 let (v této praci nebyla tahle hodnota spocitana). Veliky
rozdil byl téZ ve stanoveni miry miseni. Tato hodnota zaleZi na dobé rozdéleni populaci,
a pokud se stanovi jako 325 000 let, pro prvni soubor dat vyjde 0% (Noonan et al.) a pro
druhy 94% (Green et al.). Srovnaji se, pouze pokud by k oddéleni doslo pted 60 000 lety

a pozdéji. Jelikoz data z druhé prace (Green et al) neodpovidaji ani dikazim ziskanym
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archeologii a z mtDNA, podrobili tento soubor dal§imu testovani. Rozdélili ziskané sekvence
podle velikosti a pro kazdou skupinu spocitali dobu rozchodu neandertalskych a lidskych
sekvenci. Kratké fragmenty odpovidaly zavérim prace od Noonana et al., kdezto dlouhé
fragmenty naznacovaly, ze by k tomu doslo v dob¢, kdy se uz zacaly odliSovat jednotlivé
populace modernich lidi. Stejn¢ tak procentudlni zastoupeni odvozenych alel odpovida DNA
modernich lidi vice nez neandertalské. Z téchto diivodii naznacuji, ze tento vzorek mohl byt
kontaminovan moderni DNA. Mira divergence neandertdlské DNA vSak u obou praci vychéazi
stejné, coz by v piipadé¢ kontaminace nemélo. Proto pouze tvrdi, ze v nékteré ze studii
(pravdépodobné Green et al.) je chyba zptisobena bud’ kontaminaci nebo chybami v sekvenaci
(Wall a Kim, 2007). To, ze byl vzorek, na kterém pracoval Green et al. kontaminovan
moderni DNA, bylo nasledné potvrzeno (Green et al., 2009). Tyto prvni dvé studie jaderného
genomu neandertdlcti tedy nedokdzaly pfinést definitivni odpovéd’ na otdzku, zda doslo
k miseni anatomicky modernich lidi s neandertalci. Jsou ponékud smutnou pifipominkou
probléml provazejicich studium archaického genetického materialu a zaroven predstavuji

vyznamny technologicky pokrok a uspéch v tomto oboru.

Po téchto prvnich studiich nasledovalo n€kolik praci analyzujicich kratké useky gent
neandertélct. I kdyz nepfinesly Zadné informace o miseni, zaslouzi si byt zminény, protoze
odhalily jisté vlastnosti neandertalci nezjistitelné z kosterniho materidlu. Z neandertalskych
ostatkli z lokality Monti Lessini se povedlo izolovat kratky fragment genu MCIR
s nesynonymni mutaci, odliSujici ho od sekvenci modernich lidi. Stejna mutace byla nalezena
téz ve vzorkuEl Sidron 1252. Tato mutace ovliviluje cytoplazmatickou cast
melanokortinového receptoru 1 (MC1R), vedouci k jeho snizené funkci (Lalueza-Fox et al.,
2007). U modernich lidi zmény funkce tohoto proteinu vedou ke vzniku rySavosti a svétlé
kuze (Flanagan et al., 2000) a lze ptedpokladat, ze podobny efekt mohl mit i u neandertalca.
Neandertalci byli téZ schopni vnimat hotkou chut’, jak ukazal geneticky materidl ze vzorku El
Sidron 1253. Nekompletni sekvence genu TAS2R38 pokryla ¢ast kodujici jednu ze tii
dilezitych aminokyselin receptorového proteinu potiebného pro vnimani hotkosti a ukazala,
ze tento neandertalec mél alelu duleZitou pro rozeznani této chuti (Lalueza-Fox et al., 2009).
Ostatky z jeskyné El Sidron podaly téz svédectvi o piitomnosti genu FOXP2, spojovaného
S vyvojem feci, v identické podobé u modernich lidi i neandertalct. I kdyZ jedno z moZnych
vysvétleni této shody je genovy tok od modernich lidi k neandertalcim, Krause et al. ho

nepovazuji za ptili§ pravdépodobny (Krause et al., 2007 a).
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Opravdovy prulom nastal roku 2010, kdy byl publikovan kompletni neandertalsky
jaderny genom, sloZzeny dohromady z materialu tii jedinct (Green et al., 2010). Vzorky byly
ziskany z ostatkli nalezenych v chorvatské jeskyni Vindija, Vi33.16 (Vi-80), Vi33.25
a Vi33.26. Vsechny tfi kosti nalezely odlisnym Zenam, ale Vi33.16 a Vi33.26 byly s nejvétsi
pravdépodobnosti pribuzné. Bylo sekvenovano 5 recentnich lidi (afri¢ti zastupci etnik San
a Yoruba, ¢insky Han, Francouz a asijsky Papuanec) pro porovnani jejich a neandertalské
divergence oproti referen¢nimu lidskému genomu, kterd se v ptipadé neandertdlce ukazala
mnohem vétsi. Neandertalsky genom byl dale vyuzZit pro identifikaci 78 substituci v genech
kédujicich proteiny v genomu modernich lidi, odlisnych od lidoopti i neandertdlcti a tim
padem unikatnich pro na$ druh, a oblasti genomu, jez mohly u anatomicky modernich lidi
podléhat pozitivni selekcei, naptiklad gen RUNX2, ktery by mohl byt zodpovédny za odliSnou
morfologii neandertalci a modernich lidi. Pomoci sekvence izolované z jedince afrického
etnika Yoruba byla stanovena doba rozdé€leni populaci neandertalcti a predki anatomicky
modernich lidi na obdobi mezi 270 000 a 440 000 lety pied soucasnosti. Dale byly porovnany
bialelické jednonukleotidové polymorfismy mezi neandertalci, dvéma Ameri¢any evropského
puvodu, dvéma vychodoasijskymi lidmi a ¢tyfmi Zapadoafriany. Zkoumalo se, zda se
neandertalské alely shoduji s alelami dvou Homo sapiens stejné ¢asto. Tento test byl proveden
v n¢kolika rtiznych kombinacich modernich lidi a ukazalo se, ze neandertalci maji shodné
mnozstvi spoleénych alel s Evropany a Asiaty, ale mnohem mén¢ spolecnych alel s AfriCany.
To se potvrdilo 1 zopakovanim testu s ptivodnim souborem péti recentnich lidi, ktery ukazal
shodné vysledky. Kontaminace na to vliv mit nemohla, protoze by musela byt vic nez
desetkrat vétsi, nez bylo prokdzéno ve vzorku, a kdyz se provede tento test pro kazdou
Z neandertalskych kosti zvlast, vysledky budou srovnatelné. Je vysoce nepravdépodobné,
ze by u tfi vzorkli doSlo ke stejné kontaminaci. A v neposledni fadé moznost zneciSténi
materidlu a zkresleni zavérit vyloucilo porovnani jednotlivych modernich lidi mezi sebou.
NejlepSim vysvétlenim pro vyraznou podobnost neandertdlcii s urcitymi recentnimi
populacemi Homo sapiens je genovy tok od neandertalct k pfedkim modernich lidi Zijicich
mimo Afriku, coZ je diikkaz podporujici miseni anatomicky modernich lidi s neandertalci
(Green et al., 2010). Béhem skladani neandertalského genomu z Vindijskych jedinct byly
ziskany sekvence jaderné DNA i ze tii dal$ich neandertalcii z lokalit E1 Sidron ve Spané&lsku,
Feldhofer v Némecku a Mezmaiskaya v Rusku. Tyto vzorky byly kratké a nepokryly
kompletni neandertalsky genom (Green et al., 2010). Znalost jadernych sekvenci vedla

k zjisténi, ze neandertalci prodélali béhem doby své existence vyrazny pokles velikosti
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populace (Reich et al., 2010). To odpovida obdobnym zavérim ziskanym z mtDNA (Briggs
et al., 2009).

V altajské jeskyni Denisova byl objeven proximalni falang nohy, morfologicky stejné
blizky neandertalcim (Shanidar-4) i anatomicky modernim lidem (Tianyuan) (Mednikova,
2011). Z falangu byl ziskan kompletni jaderny genom v kvalit¢ mnohem vyssi nez v piipadé
prvni sekvence z Vindijskych jedinct. Pomoci této DNA se podafilo pfifadit ostatek
k neandertalcim a zjistit o tomto jedinci n€kolik zajimavych informaci. Prst nalezel
neandertalské Zené, jejiz rodic¢e byli blizce ptibuzni - bud’ nevlastni sourozenci se spolecnou
matkou, bratranec a sestfenice ze dvou sourozeneckych parti (double first cousin), teta (stryc)
a synovec (netef) anebo prarodi¢ a vnouce. I tento genom potvrdil malou velikost populace

neandertalcti a s tim souvisejici nizkou heterozygozitu (Priifer et al., 2014).
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4. Denisované

Rozvoj studia DNA v archeologickém materialu vedl k piekvapivému a naprosto
necekanému nalezu. Jen diky dikazim ziskanym paleogenetikou byl v jedné sibiiské jeskyni

nalezen pravdépodobné novy druh hominina.

4.1 Misto nalezu - Jeskyné Denisova

Jeskyné Denisova se nachazi v severozépadni ¢asti pohoti Altaj na Sibifi, na pravém
bifehu feky Anuj v pfiblizné vySce 30 metrl nad hladinou. Jednd se o vyznamnou
archeologickou lokalitu rozkladajici se na celkové plose 270 m?, ktera poskytla mnoho
artefaktt datovanych od stiedniho paleolitu az po pozdni sttedovek (Derevianko et al., 2008).
Vrstva 11 v jeskyni Denisova byla velice bohata na nalezy typické pro industrii svrchniho
paleolitu, zahrnujici ndstroje a dekoracni predméty, jako je napiiklad kamenny néaramek
(Derevianko et al., 2008). Tato vrstva poskytla i dostate¢né mnozstvi biologického materialu
vhodného k datovani pomoci radiokarbonové metody. Vysledky ukazaly, ze se ve vrstvé 11
nachazi dvé skupiny nalezii. Jedna starsi nez 50 000 let a druha spadajici do rozmezi piiblizné

pied 30 000 — 16 000 lety (Derevianko et al., 2008; Reich et al., 2010).

4.2 Nalezené ostatky denisovani

Ve vrstvé 11 v jeskyni Denisova byly nalezeny téz lidské ostatky. Jednalo se o levy,
pravdépodobné tteti molar, nalezeny roku 2000, a distalni falang ruky, objeveny roku 2008
(Reich et al., 2010).

Falang mél zachovaly povrch proximdlniho kloubu a patrnou nesrostlou epifyzarni
linii. Na zdkladé¢ téchto morfologickych dat bylo odhadnuto, Ze prst nalezel ditéti ve véku 6 az
7 let (Reich et al.,, 2010). Falang je pozoruhodny piedev§sim neobvykle vysokou mirou
zachované DNA a nizkou kontaminaci cizorodym genetickym materialem (Meyer et al.,
2012), coz je piihodné, protoze studium genetického materidlu mize odhalit nekteré
poznatky, jez by béznym negenetickym studiem zistaly skryty. Analyza ukazala, ze prst
nalezel osobé Zenského pohlavi, nebot’ bylo nalezeno jen zanedbatelné mnozstvi sekvenci
typickych pro Y chromozom (Reich et al., 2010), a byly téz identifikovany alely typické pro

tmavou kuzi a hnédé vlasy a o¢i (Meyer et al., 2012).

13



Zub patrné patiil dospélému jedinci a vykazoval tfadu znakii neodpovidajicich
variancni §ifi tfetich molari neandertalcti a anatomicky modernich lidi. Svou velikosti,
kratkymi rozbihajicimi se kofeny a dalSimi morfologickymi charakteristikami mé blize
k zubiim archaiétéjsich zastupcti rodu Homo (Reich et al., 2010). Geneticky material zubu
prokazal, ze se jednd o dal$i osobu ze stejné populace, jako byl ptivodni majitel prstu. Tato

populace byla podle mista nalezu pojmenovana ,,denisované* (Reich et al., 2010).

Existuje i zminka o objeveni tetiho ostatku, zubu, naleZejiciho denisovanim, nicméné

zadné dalsi informace nebyly zatim publikovany (Gibbons, 2011).

4.3 Vzajemna piibuznost denisovanii a dalSich hominini

S netypickou morfologii falangu vyvstava otazka, zda nalezel jedinci nového druhu
anebo zda se jedna o pouhou variaci vyskytnuvsi se v populaci neandertalct ¢i anatomicky
modernich lidi v Altajskych horach. Prvni ndhled na tento problém piinesla analyza
mitochondridlni DNA, ktera byla porovnina s mtDNA 54 vzorkli recentnich lidi,
6 neandertdlcti, zastupcem pozdné pleistocénniho cloveéka, jednoho Simpanze ucenlivého
a Simpanze bonobo. Porovnani poctu rozdilnych nukleotidii v téchto vzorcich ukazalo,
ze denisovanska mtDNA ma téchto odliSnych pozic témef dvakrat vice nez neandertalska
V porovnani s materialem recentnich lidi. Pokud by byly ostatky nalezené v jeskyni Denisova
neandertalské, tento rozdil by mél byt mensi. Vysledky tedy naznacuji, ze se jedna o
piislusniky jiného druhu (Krause et al., 2010). Stejni autoti odhadli dobu divergence mtDNA
neandertalcli, denisovanti a anatomicky modernich lidi na dobu pied 779 300 az 1 313 500

lety (Krause et al., 2010).

Dalsi informace o vztazich fosilniho néalezu falangu z jeskyné¢ Denisova s ostatnimi
homininy pfinesla analyza jaderného genomu, ktery se ve falangu dochoval v nebyvalé
kvalité. Mira dochované endogenni jaderné DNA je az 70 %, coz je neobvykle mnoho (Meyer
et al., 2012).

K testovani, zda jsou denisované jinym druhem, byl zvolen postup, kdy bylo zjisténo,
jestli denisovansky jedinec méa ve svém genomu oblasti liSici se u modernich lidi a Simpanze.
Pomér obsahu Simpanzich a lidskych ¢asti genomu pfiblizné odpovidal poméru zjisténému
U neandertalcti. To sv&dc¢i o tom, ze denisované se od spolecného predka oddélili priblizné
ve stejné dob¢ jako neandertalci a mohou pochazet se stejné ancestralni populace oddélené

od predkl anatomicky modernich lidi. Toto bylo potvrzeno porovnanim jednonukleotidovych
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polymorfismii v odpovidajicich si ¢astech DNA téchto tii skupin homininl a ukézalo se,
ze denisované a neandertalci si jsou vzajemné bliz§i nez s modernimi lidmi. U denisovant
vSsak nebyl prokdzan podobny ubytek velikosti populace jako v pfipadé neandertalcii
a srovnani poctu substituci purinovych a pyrimidinovych bazi ptitomnych v jaderném genomu
odhalilo, Ze mezi jednotlivymi neandertdlci je mnohonasobné vice spolecnych
jednonukleotidovych zdmén nez mezi denisovanskym jedincem a neandertélci, coz vypovida
o odlisné genetické historii téchto dvou skupin. To Reich et al., 2010, povazuji za dostatecny
dikaz pro tvrzeni, Ze ostatky nalezené v jeskyni Denisova nejsou neandertdlské, ale patii
zastupci jiné sesterské skupiny (viz Obr. 1 v Ptilohach). Ve své praci ur€ili dobu oddéleni
jejich DNA sekvence od neandertalské na obdobi pied 640 000 lety a od anatomicky
modernich lidi na 804 000 let (Reich et al., 2010). V dalsi studii bylo oddéleni denisovant
od anatomicky modernich lidi zpfesnéno na rozdéleni genetickych sekvenci pfiblizné pied
800 000 lety a vznik samostatnych populaci spadajici do rozmezi pted 700 000 az 170 000
lety (Meyer et al., 2012).

Rozdil mezi daty z mitochondrialni a jaderné DNA a z nich vyvozenych zavért je
markantni. Reich se svymi spolupracovniky ve své praci nabizeji dvé mozna vysvétleni. Bud’
bylo setrvani star§i mtDNA v denisovanech zpisobeno vlivem genetického driftu anebo ji

vvvvvv

zatim identifikovana (Reich et al., 2010).

4.3.1 Geneticka analyza jedince ze Sima de los Huesos

Zda se, ze téz nalezy z jeskyné¢ Sima de los Huesos, Sierra de Atapuerca v severnim
Spanélsku, maji co fict k postaveni denisovanii viiéi ostatnim homininim. Kosti nalezené
na této lokalité jsou star$i nez 350 000 let (Bischoff et al., 2003) a mohou zde lezet az 600
tisic let (Bischoff et al., 2007). Existuji diskuse, zda nalezy z této archeologické lokality
nalezi zastupcim Homo heidelbergensis a nebo Homo neanderthalensis (Stringer, 2012).
Analyza mitochondridlni DNA femuru z této jeskyné ukazala vyraznou podobnost s mtDNA
denisovani a zda se pravdépodobnym, Ze ob&é populace vznikly ze spole¢ného piedka
a homininé ze Sima de los Huesos jsou si s denisovany blizsi nez s neandertalci ¢i anatomicky
modernimi lidmi. Podle ziskanych dat by k rozdéleni vyvojové vétve denisovanti a jedincd
ze Sima de los Huesos mélo dojit pted 700 tisici lety (v rozmezi pted 400 000 az 1 060 000
lety). Stafi femuru bylo odhadnuto na 400 000 let (150 000 — 640 000) (Meyer et al., 2014).
Toto je vsak vrozporu s morfologickymi udaji. Kupfikladu byla publikovana studie, jez
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porovnala zuby nalezené v Sima se los Huesos, jejichz pocet Vv roce 2007 ¢inil 533 kusd,
se vzorky zubl zastupct dalSich homininti. Vysledky této komparativni analyzy ukézaly,
ze zuby maji velice mnoho znakli béznych u neandertdlci a celkové vykazuji znacnou
podobnost stouto skupinou (Martinon-Torres et al., 2012). Téz studie spankovych kosti
odhalila, Ze homininé ze Sima de los Huesos maji jisté znaky piitomné i u neandertalct
(Martinez a Arsuaga, 1997). To nesouhlasi se zna¢n¢ archaickymi rysy molaru z jeskyné
Denisova (Reich et al, 2010). Meyer se spolupracovniky navrhuji nékolik moznych
vysvétleni. Clovék ze Sima de los Huesos by mohl byt piibuznym piedkdl denisovani, coz
vSak nevysvétluje jejich archaické znaky. Také je pravdépodobné, ze doba kdy zil jedinec,
jemuz patii studovany femur, pfedchazi dobé rozdéleni denisovanti a neandertalci. Druhou
moznosti je, ze homininé ze Sima de los Huesos predstavuji skupinu vzdalenou od
denisovantl i neandertalct. Dalsim vysvétlenim mutze byt, Ze tito jedinci nalezi k populaci
piedkd modernich hominint. V posledni fadé by témto faktim odpovidal i model, kdy jina
archaickd skupina pfinesla tuto mtDNA do populaci denisovant a lidi ze Sima de los Huesos

(Meyer et al., 2014).

A

4.4 Priblizny areal rozSifeni denisovanu

Je tfeba zminit, Zze a¢ nalezy kosterniho materidlu denisovant jsou omezeny pouze na
jednu archeologickou lokalitu (Reich et al., 2010), genetické studie by mohly piiblizit i jejich
areal rozsifeni. Pritomnost denisovanského genetického odkazu v recentnich obyvatelich
Malajsie a naopak jeho absence v genomu kontinentalnich Asiati (bude probrano dale)
naznacuje, z¢ k jejich vzajemnému miseni muselo dojit nékde v jihovychodni Asii (Reich et
al., 2011). Existuje i nazor, ze ktéto vyméné genetického materialu doslo vychodné
od Wallaceovy linie (Cooper a Stringer, 2013). To by znamenalo, Ze denisované obyvali
rozsahlé Uizemi od jizni Sibife aZ po tropické oblasti jihovychodni Asie. Jsou-li homininé
ze Sima de los Huesos blizci ptibuzni jejich predki, areadl rozSifeni by mohl sahat az do
zapadni Evropy a ptekryvat se s oblasti vyskytu neandertalcti. Toto vSak je pouha domnénka,

nebot’ vztah téchto dvou skupin je znaéné nejasny (Meyer et al., 2014).
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5. Archaicka DNA v genomu moderniho ¢lovéka

5.1 Podil neandertalské DNA v genomu modernich lidi

Prvni kompletni sekvence neandertdlského genomu neptinesla pouze dikazy pro
miseni anatomicky modernich lidi s touto skupinou homininti, ale umoznila téz stanovit
ptiblizné mnozstvi archaické DNA ptitomné v recentnich populacich. Pokud k miseni doslo
pred 50000 az 80000 Ilety, neandertalského dédictvi bude v genomu recentnich
mimoafrickych populaci rovno 1 az 4 % (Green et al., 2010). S tim se shoduje i novéjsi
stanoveni této hodnoty na 2,5 + 0,6 %, provedeném s vyuzitim dat ziskanych z jedince
z jeskyné Denisova (Reich et al., 2010). Mnohem kvalitnéj$i jaderna sekvence altajského
neandertalce v kombinaci se sekvencemi neandertalci z jeskyni Vindija a Mezmaiskaya
nakonec vedla ke zpfesnéni této hodnoty na 1,5 — 2,1 % (Priifer et al., 2014). Také se ukazuje,
ze neandertalska DNA v modernich lidech je podobné;jsi kavkazskému neandertalci z jeskyné
Mezmaiskaya nez ostatnim dosud sekvenovanym neandertdlcim (Priifer et al., 2014), coz
s faktem, ze neandertdlské sekvence najdeme u vétSiny euroasijskych populaci, naznacuje,

ze K tomuto miseni doSlo nékde v oblasti Stredniho vychodu (Green et al., 2010).

5.2 Podil denisovanské DNA v genomu modernich lidi

Jaderna DNA denisovani téZ vydala svédectvi o jejich miseni s modernimi lidmi
nezavisle na neandertalcich. Jsou mnohem mén¢ ptibuzni dneSnim Evropanim a Asiatim
V porovnani s neandertalci a nebyli tedy soucasti populace, kterd se misila s pfedky dnesnich
euroasijskych populaci. AvsSak v ptfipadé¢ obyvatele vyso¢in Nové Guiney a o0strova
Bougainville byla zjisténa zna¢na shoda s denisovany a Reich et al. stanovili, ze 4,8 £ 0,5 %
genomu recentnich Melanésanti pochazi od této archaické skupiny (Reich et al., 2010).
To prokazuje dal$i intimni kontakt anatomicky modernich lidi s hominidy. Toto zjisténi
vyustilo v rozsahlejsi studii genetickych vztahi v populacich Asie a Oceanie. Analyza
a statistické porovnani jednonukleotidovych polymorfismi v 33 populacich recentnich lidi
Z této oblasti ukazaly, ze archaickd DNA se nachazi nejen u Papudnci, ale 1 australskych
Aboriginct,, filipinského kmene Mamanwa a u dalSich skupin z ostrovil Fiji, Polynésie
a vychodni Indonésie. U Australcii byl tento geneticky material odhalen ve vysi lehce
prevySujici Papuance (Reich et al., 2011). Tato studie poskytuje zajimavy nahled na zptsob
osidleni jihovychodni Asie a popula¢ni dynamiku anatomicky modernich lidi. Data ukazuyji,

ze s nejvetsi pravdépodobnosti doslo k miseni denisovant s pfedky dneSnich Aboriginct,
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Papuanct a Filipinct, a naslednému nepfimému rozsifeni archaické DNA do dalSich populaci.
Népadnad je absence denisovanského genetického materidlu v populacich obyvajicich
kontinentdIni Asii a zapadni Indonésii, naznacujici dvé migracni viny modernich lidi do této
oblasti (Reich et al., 2011). Pro lepsi ptedstavu viz ilustrace Obr. 2. Nedavna studie (Priifer et
al., 2014) naznacila moznost, ze denisované ptisp€li i do genofondu pevninskych Asiatl
a domorodych Americanti (Karitiana, Mixe) v mife ptiblizn¢ 0,2 %, coz by ale mohl byt

dusledek genového toku z populaci anatomicky modernich lidi, misicich se s denisovany.

5.3 Vzijemné miseni archaickych hominini

Nova data ukazuji, ze nedoslo jen k miseni anatomicky modernich lidi s neandertalci
a denisovany, ale téz k miseni téchto homininii mezi sebou. Priifer et al. identifikovali vyssi
heterozygozitu u denisovani v oblastech genomu blizce piibuznych neandertalskym,
svédCicich o tom, ze minimalné 0,5 % jejich genomu bylo ziskdno od neandertalcti a to
pravdépodobné¢ v oblasti Sibife, protoze tyto sekvence jsou podobnéj§i nedavno

sekvenovanému altajskému neandertélci (Priifer et al., 2014).

Také se zda, Ze se denisované misili s dalSi dosud neidentifikovanou skupinou
homininll a maji ve svém genomu 0,5 - 8 % jeji DNA. Dnesni Africané maji vice spole¢nych
odvozenych alel s neandertalci nez s denisovany. To je piekvapivé, nebot anatomicky
moderni lidé se v Africe objevili az poté, co odtud odesli predci téchto skupin hominint.
populaci hominint, ktera se oddélila od ostatnich hominina pied 0,9 az 4 miliony let. Jak
zminuji Priifer et al. ve své praci (Priifer et al., 2014), dalo by se to téz vysvétlit slozitym
modelem populacni historie a struktury, ale s pfihlédnutim k faktu, Ze u denisovani se
genomu (Reich et al., 2010), a Ze tuto mitochondrialni DNA nalézame i u hominint ze Sima
de los Huesos (Meyer et al., 2014), zda se moznost miseni s timto neznaAmym homininem
realisti¢téjsi. Autofi téz navrhuji jako kandidata na tohoto zahadného hominina druh Homo
erectus (Priifer et al., 2014). V ptiloze je uvedeno grafické znazornéni genového toku mezi

populacemi hominint, viz Obr. 3.
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5.4 Otisk miseni v konkrétnich genech

Procentudlni zastoupeni archaické DNA v populacich recentnich lidi je jisté zajimavou
informaci a muze poskytnout dilezity nahled do vztahi mezi homininy a nas$i minulosti.
Nicméné od hominidnich ,,bratrii a sester” jsme nedostali jen spoustu nicnefikajici nekodujici
DNA, ale téz nové alelické formy geni, které jsou stale zastoupeny v recentnich populacich
anatomicky moderniho Clovéka a aktivné transkribovany. Tyto geny mohly v minulosti
(a dost mozna 1 dnes) ptindSet naSim predkim evolu¢ni vyhodu. Také je naopak mozné,
ze n€které z nich by mohly byt spojeny s nemocemi trapicimi dnes$ni svétové populace.
Zda se, Ze studium téchto archaickych gent a jejich forem je v posledni dobé na vzestupu,

dale proto uvedu ty studie a geny, které¢ se mi podatilo dohledat.

5.4.1 Gen STAT2

Gen STAT2, kédujici protein slouzici v signalizaéni draze interferont jako transduktor
signalu a aktivator transkripce, je dobrym kandiddtem na gen, jehoz alely mohli anatomicky
moderni lidé ziskat misenim s jinymi homininy (Mendez et al., 2012 a). Jeho haplotyp N pIné
odpovidd dostupné neandertdlské sekvenci, je v nizkych procentech (piiblizné 5 %)
zastoupeny Vv celé euroasijské populaci a chybi v subsaharské Africe. Doba oddé€leni
neandertalské sekvence a haplotypu N je asi 78 000 let pfed soucasnosti a to, spole¢né s jeho
geografickym rozsifenim a sekvencni podobnosti, poskytuje padny dikaz pro ptenos tohoto
haplotypu mezi neandertalci a modernimi lidmi. Dalsi zajimavosti na tomto haplotypu je, Ze u
Melanésant se vyskytuje s neobvykle vysokou frekvenci (54 %). Mendez se spolupracovniky
vylucuji vliv pouze genetického driftu a nabizi se moznost, Ze to je zplisobeno pozitivni
selekei. Neni ale jasné, zda byl selektovan pfimo tento gen ¢i néjaky jiny v jeho blizkosti

(Mendez et al., 2012 a).

U tohoto genu STAT2 se téz vyskytuje jiny, velice vzacny haplotyp D, ktery je naopak
shodny s denisovanskou sekvenci. Nachazi se pouze na Papui-Nové Guineji s frekvenci 9 %

a je mozné, Ze byl ziskan misenim s nedavno objevenymi denisovany (Mendez et al., 2012 a).
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5.4.2 Skupina gent OAS

Skupina genii OAS je dalsi zoblasti genomu modernich lidi, jejiz variabilita
pravdépodobné vzrostla diky jejich miseni s dalSimi homininy. Zda se, ze do této oblasti
piispéli jak neandertalci, tak i denisované a to na sobé nezavislymi hybridiza¢nimi udalostmi

(Mendez et al., 2013).

Jeden z haplotypti, oznacovany R a dlouhy asi 185 kb, je shodnych s neandertalskou
sekvenci a obsahuje Sest polymorfismii. Ty zasahuji do genii OAS1 a OAS2, kodujicich
2’-5’oligoadenylat syntetazy 1 a 2, majici dulezitou funkci v protivirové obrané. Stanovena
doba rozdéleni haplotypu R od neandertalct je pouze 124 tisic let pfed dneSkem, mnohem
pozdéji nez odhadovana doba rozdéleni neandertalcti od pfedkli anatomicky modernich lidi.
Tento haplotyp se nachazi ptevazné v Eurasii, v mensi mife i Vv severovychodni Africe,
ale chybi v Africe subsaharské, coz mtize dokazovat ziskani tohoto haplotypu od neandertalct
(Mendez et al., 2013). Tato oblast genomu byla ovlivnéna misenim jesté jednou. U Papuanct
je ptitomna dal$i odliSna verze tohoto genu, vykazujici mnohem vétsi diversitu v porovnani
S jinymi oblastmi genomu. Nachazi se v ni pét ancestralnich alel, které najdeme pouze u této
populace modernich lidi. Tato sekvence je témét shodna s denisovanskou — 1isi se pouze na
jedné pozici. Spolecné s faktem, Ze podle vypocti provedenych Mendezem et al., by tato
forma vymizela béhem 50 tisic let, je nasnadé, ze dnesni Melanésané ziskali tuto verzi genu
od denisovani. AvSak oproti vSem piedpokladim, tato oblast se od stejné oblasti
U denisovani oddélila p¥ed 700 000 lety a od oblasti v referen¢nim lidském genomu dokonce
pied 3,7 miliony let. Proto se nabizi moZnost, ze tato sekvence byla pienesena jak do predkt
dnesnich Melanésant, tak do denisovani misenim s dal$i, nezndmou skupinou hominint

(Mendez et al., 2012 b).

5.4.3 Katabolismus lipida

Je dost dobfe mozné, ze dnes$ni Evropané ziskali od neandertalci geny, které jim
mohly poskytnout urcitou, i kdyZ neni jasné jakou, adaptivni vyhodu pii obyvani Evropy
(Khamreeva et al., 2014). S vyuzitim dat ziskanych z genomu neandertalce nalezeného
Vv Altajskych horach v jeskyni Denisova, a sekvence slozené z DNA Vindijskych jedinct,
hledali autofi studie funkéni skupiny gend, které v populacich modernich lidi vykazuji vétsi
miru neandertalskych sekvenci. U Evropand nasli pomérné vysoky podil (20,8 £ 2,6 %)

neandertalskych sekvenci v genech asociovanych s katabolismem lipidi. Tato hodnota je
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prekvapiva, protoze u obyvatel Vychodni Asie obsahuje jen 6,7 + 0,7 %. Tyto geny podle
ziskanych dat dosahly takto vysokych hodnot vlivem pozitivni selekce (Khrameeva et al.,
2014). Kzjisténi fyziologickych disledkti prozkoumali koncentrace metabolitt lipida
Vv prefrontalnim kortexu 14 recentnich lidi rizného pivodu a 14 Simpanzi. Sedm skupin
téchto metabolitli bylo pfimo spojeno se zkoumanymi geny a koncentrace metabolitii t€chto
skupin u Evropant vykazovaly vétsi odlisnost od Simpanzich, nez skupiny se zkoumanymi
geny nespojené. U jinych recentnich populaci takovy rozdil mezi metabolickymi skupinami
nebyl. Vyssi koncentraci metaboliti odpovidala i vétsi mira exprese Sesti geni kodujicich
enzymy s funkcemi spojitelnymi S témito metabolickymi kategoriemi. Téchto Sest genti mélo
dokonce sekvence shodné s neandertalskymi hlavné v blizkosti promotorli a ve vétSim
poméru (31,6 £ 4,1 %) nez ostatni geny pro katabolismus lipidi. Je pozoruhodné, Ze je tento
jev pozorovatelny jen v Evropé a ne u Asiatl, coz by lépe odpovidalo zastoupeni
neandertalské DNA ve svété (Green et al., 2010), i kdyz pro lepsi stanoveni rozsahu vyskytu
téchto sekvenci by bylo potfeba prozkoumat SirS§i spektrum modernich lidi. Piesné funkce
genl katabolismu lipidi s vysokym zastoupenim neandertalskych sekvenci znamy zatim
nejsou, ale Khrameeva et al. ve své studii naznacuji, ze by mohly mit, krom¢ jin¢ho, 1 ur¢itou
spojitost se zdravotnimi problémy jako je obezita a hypertriglyceridémie a ovliviiovat hladiny

triglyceridu a cholesterolu (Khrameeva et al., 2014).

5.4.4 Komplex HLA

Laurent Abi-Rached se svymi kolegy provedl studii alel gent pro HLA (lidskych
leukocytarnich antigentt) prvni tiidy, které maji vyznamnou roli ve funkci lidského
imunitniho systému a vysoky polymorfismus. Tento vyzkum mél za cil odhalit, zda jsou
n¢jaké alely v genomu modernich lidi denisovanského ptuvodu (Abi-Rached et al., 2011).
V genetické sekvenci denisovanské divky (Reich et al., 2010) objevili po dvou alelach
v genech HLA-A a HLA-B, kter¢ byly totozné s alelami modernich lidi a majici vysoky vyskyt
v Asii a Oceanii. Obzvlasté HLA-A*11:01, HLA-C*12:2 a HLA-C*15 jsou svym zastoupenim
vV populacich modernich lidi zajimavé — prvni md velmi vysokou frekvence vyskytu
u Papuancti a Cifanti, d4 se nalézt u Evropani a chybi v Africe a druhé dvé jsou téz typické
pro Asii a v Africe se téméf nevyskytuji (Abi-Rached et al., 2011). Abi-Rached et al. usuzuji,
ze haplotypy HLA-A*11:01-C*12:2 a HLA-A*11:01-C*15 byly ziskdny misenim
s denisovany. Moderni lidé mohli od této skupiny ziskat téz alelu HLA-B*73, ktera

predstavuje jediného zastupce staré linie HLA-BII, vzniklé pted 16 miliony let a je ve vazbé
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s C*15 (hlavné subtyb C*15:05) i C*12 (v€etné subtypu C*12:2). Pfenos od denisovani se
tedy pfimo nabizi. Avsak v genomu denisovant tato alela nebyla nalezena (Abi-Rached et al.,

2011).

Je mozné, Ze pavod téchto alel bude jeste¢ slozitéjsi, nez se zda. Variabilita
denisovanského HLA komplexu byla totiz ovlivnéna misenim s neandertalci, jak ukazalo
porovnani genomut neandertalce z jeskyné Denisova a denisovanského jedince. HLA komplex
je jedna z oblasti genomu denisovanti, ktera vykazuje pfitomnosti haplotypt s kratkou dobou

divergence od neandertalskych silnéjsi signal o genovém toku mezi t€mito skupinami (Priifer

et al., 2014).

Alely HLA gent nebyly ziskany jen genovym tokem od denisovani. B*07, B*51,
C*07:02 a C*16:02 byly pravdépodobné pieneseny do genetické vybavy modernich lidi
misenim s neandertalci. Autofi toto tvrzeni podporuji vyskytem téchto alel po celé Eurasii
a absenci €1 nizkou frekvenci v subsaharské Africe a téz faktem, ze byly identické sekvence
nalezeny jak u modernich lidi, tak v genomu neandertalcti z jeskyné Vindija (Abi-Rached et
al., 2011).

5.4.5 Gen DMD

V exonu 44 genu pro dystrofin na chromozomu X se pravdépodobné také nachazi
haplotyp ziskany misenim s jinymihomininy. Haplotyp B006 se naprosto shoduje
s neandertalskou sekvenci (Green et al., 2010) ve 20 alelach dostupnych v této sekvenci
(Yotova et al., 2011). B006 je haplotypem nejvice podobnym ancestralnimu s pouhymi 4
odvozenymi alelami, z nichZ jedna se vyskytuje pouze u tohoto haplotypu a neandertalct.
Vyskyt haplotypu u vSech mimoafrickych populaci téZ odpovida vyskytu archaické DNA.
V subsaharské Africe se BO06 nevyskytuje, s vyjimkou nejsevernéjSich a severovychodnich
oblasti. To je ale vysvétlitelné genovym tokem mezi jednotlivymi populacemi modernich lidi

(Yotova et al., 2011).
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5.4.6 Gen MCPHL1

Gen MCPH1 koéduje protein mikrocefalin, vyskytujici se ve fetalnich tkanich
a spojovany s primarni mikrocefalii. Bylo naznaceno, ze miize byt odpovédny za velikost
mozku (Jackson et al., 2002), coz by podporovala i pozorovana rychlej$i evoluce ve
fylogenetické linii primati vedouci k modernim lidem (Evans et al., 2004 a). K tomu se vSak
vynoftily jisté vyhrady (Woods et al., 2006) a zda se, ze regulace velikosti mozku nebude
primarni funkci tohoto genu. Ve svétové populaci se nachazi 86 haplotypi, délicich se do
dvou hlavnich haploskupin D a non-D, vykazujicich znaéné rozdily. Haploskupina D je
tvofena haplotypem 49, v recentnich populacich zdaleka nejpocetnéjSim (33%), a jeho 42
odvozenymi variantami, které¢ dohromady vedou k 70% zastoupeni ve svétovych populacich
Clovéka. K rozvétveni haplotypt v ramci této skupiny doslo pied asi 37 000 lety (990 000 let
pro non-D haploskupinu). To spoleéné s vysokou frekvenci vyskytu haploskupiny D
a pozorovanou témei kompletni vazebnou nerovnovahou kolem alely, odliSujici ji od
ostatnich haploskupin (existuji pouze 3 rekombinantni verze), naznacuje, ze by tato skupina
mohla byt pozitivné selektovana (Evans et al., 2005). Moznost pozitivni selekce této
haploskupiny rozpoutala debatu o spravnosti téchto zavéra (Currat et al., 2006; Mekel-Bobrov
et al., 2006) a je tedy otazkou, zda je ¢i neni selektovana. V otazce miseni je vSak
podstatnéjsi, ze podle Evanse et al. haploskupina D nevznikla v nedavné dobg¢, ale odd¢lila se
od ptvodni spolecné skupiny s non-D pied 1,7 miliony let a dale existovala izolované po
dobu 530 — 1 100 tisic let (Evans et al., 2006) Autofi navrhuji dva modely nasledné historie
téchto haploskupin. Po odd€leni od ancestralni skupiny prod¢lala populace D vyrazny ubytek
své efektivni velikosti a nasledn¢ se kompletné¢ smisila s non-D populaci, nebo doslo
k ojedin€¢lému miseni s naslednym vyhynutim ptavodni populace (Evans et al., 2006). Evans et
al. z tohoto usuzuji, ze haploskupina D byla ziskana misenim s jinym homininem. Nicméné
v genomu neandertalct nebyl haplotyp D odhalen (Green et al., 2010), takze se u nich bud’
vyskytoval polymorfismus v této oblasti nezjistény z dosud ziskanych dat, coz neni pfili§
v souladu s pozorovanou nizkou heterogenitou neandertalcli, anebo zdrojovym homininem

byl n€kdo jiny.
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5.4.7 H2 haplotyp

Pon¢kud spornym kandidatem na oblast genomu ziskanou misenim s homininy je
halotyp H2. Tento haplotyp, nachazejici se na chromozému 17q21.31, majici délku ptiblizné
2 Mb a obsahujici pomérn¢ znacné mnozstvi geni (MAPT, CRHR1, PLCD3 a dalsi), vykazuje
kompletni vazebnou nerovnovahu, tedy v této oblasti neprobiha rekombinace (Pittman et al.,
2004). To spole¢né s faktem, Ze se haplotyp H2 shoduje se Simpanzi sekvenci v jinych
polymorfismech nez haplotyp H1, 1 kdyz jsou H1 a H2 vzajemné ptibuznéjsi, naznacuje, ze
vznikly nezavisle na sobé (Hardy et al., 2005). Haplotyp H2 se vyskytuje pfevazné v Evropé
a na Stfednim vychod¢ a to s frekvenci piiblizné 25 % (Evans et al., 2004 b). Tyto jevy by
mohlo vysvétlit pravé miseni s neandertalci (Hardy et al., 2005). Nanestésti, v prvni
kompletni jaderné sekvenci neandertalct tento haplotyp nalezen nebyl (Green et al., 2010)
a ani velice nizké zastoupeni H2 v Asii (5% ve Stfedni Asii a prakticky nulové v jihovychodni
Asii a Melanésii) (Evans et al., 2004 b) tuto moZnost pfili§ nepodporuje. Zustava tedy
otazkou, zda haplotyp H2 byl ziskan genovym tokem od neandertalcti kdesi v Evropé,

misenim s jinou neznamou skupinou hominint ¢i jeho ptivod s homininy vitbec nesouvisi.
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8. Diskuse

Je miseni jedinym moznym vysvétlenim pozorovanych jevi? Vyssi piibuznost
mimoafrickych populaci s neandertdlci by mohla vysvétlit téz pravékd substruktura
ancestralnich africkych populaci. Pokud by v Africe existovaly urc¢ité subpopulace hominind
Somezenym genovym tokem a jedna ztéchto subpopulaci by dala wvzniknout jak
neandertalcim, tak pfedkim dneSnich obyvatel Eurasie, vysvétlila by tato teorie vétsi
piibuznost neandertalci s témito skupinami nez s Africany (Green et al., 2010; Durand et al.,
2011). Existuji vSak pomérné solidni dtikazy, které podporuji miseni. V prvni fadé k rozdéleni
neandertalskych sekvenci ptitomnych v modernich lidech a jedince z Altaje dosSlo pted 77 az
114 tisici lety (Priifer et al., 2014), mnohem pozd¢ji nez k rozdéleni populaci neandertalcti
a predk anatomicky modernich lidi (270 000 — 440 000 let) (Green et al., 2010). Dale,
stanoveni miry vazebné nerovnovdhy mezi jednonukleotidovymi polymorfismy
neandertalského ptivodu u recentnich Evropanii podpofilo moZnost genového toku a stanovilo
dobu, kdy probéhla posledni vyména genetického materialu, na obdobi 47 000 — 65 000 let
pied soucasnosti (piesnéji pred 37 000 - 86 000) (Sankararaman et al., 2012). Miseni téz
podporuji simulace, které provedl Yang et al., 2012, a pfitomnost haplotypi nékterych gentu
U modernich lidi, shodnych s archaickymi sekvencemi a dobou divergence odpovidajici
pravdépodobné dob¢ miseni (Mendez et al., 2012 a, 2013). Ztéchto dukazi lze usoudit,
ze ke genovému toku od archaickych hominini k modernim lidem doSlo, i kdyz africka

populacni struktura urcity vliv mit mohla.

Ze studia genetického materiadlu téz vyvstala otdzka zivotaschopnosti hybridi mezi
neandertélci a anatomicky modernimi lidmi. Neandertalska mtDNA se u dnesnich Evropanii
nevyskytuje (Richards et al., 1996; Serre et al., 2004) a to podle statistického modelu
odpovida maximaln¢ 120 ptipadim miseni béhem celé koexistence téchto dvou skupin
(Currat a Excoffier, 2004). Dalsi statisticky model, ktery vzal v avahu informace z jaderné
DNA, naznadil, Ze mira miseni musela byt nizka (<2%), jinak by v recentnich populacich byla
archaickd DNA zastoupena ve vétSim mnozstvi. To naznafuje piitomnost reprodukcnich
bariér, at’ uz pre- ¢i postzygotickych (Currat a Excoffier, 2011). Tato moZnost je podpofena
identifikaci rozsahlych oblasti v genomu modernich lidi, bohatych na geny, které maji témér
nulovy podil neandertalskych sekvenci. To svéd¢i o negativni selekci proti této archaické
DNA a rozmisténi téchto oblasti naznacuje, Ze muzSti hybridi mohli byt sterilni

(Sankararaman et al., 2014). Jelikoz ale byly v genomu nalezeny téz oblasti neandertalského
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puvodu, pravdépodobné ovlivnéné pozitivni selekci (Khrameeva et al., 2014), zda se, zZe

vvvvvv

Ziskané poznatky o vztazich mezi homininy také poskytuji informace o vzniku
samotného naseho druhu Homo sapiens. Skutec¢nost, ze nachazime archaickou DNA prakticky
ve vSech populacich modernich lidi mimo Afriku (Green et al., 2010; Reich et al., 2010;
Priifer et al., 2014) nahrava teorii o africkém pivodu modernich lidi (téz nazyvané "Out of
Africa"). Ta tvrdi, Ze anatomicky moderni lidé vznikli na africkém kontinentu a postupné
se rozsitili po svété a nahradili pivodni archaické hominini formy. V upravené podobé,
piipoustéjici urcitou miru hybridizace, tato hypotéza nejlépe popisuje vznik modernich lidi

Vv souladu se znamymi fakty (Stringer, 2014).
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7. Zavér

Studium archaické DNA odhalilo velice slozité vztahy mezi populacemi hominint.
Tyto skupiny se spole¢né misily a existuji diikkazy o genovém toku mezi neandertélci a jejich
noveé objevenou sesterskou skupinou, nazvanou denisované. Do genetické vybavy denisovanii
téz prispéla dalSi neidentifikovand skupina, snad Homo erectus, kterd se mohla misit
I S jedinci nalezenymi v Sima de los Huesos. Ani anatomicky moderni lidé se béhem své
expanze z Afriky nevyhnuli tomuto intimnimu kontaktu a nesou ve své genetické vybaveé
archaickou DNA neandertdlského a denisovanského puvodu. Pies prvotni skepsi vuci
moznosti miseni s témito populacemi, zalozené na informacich z mtDNA, nalezeni dobie
zachovalych kosti a uspéSna izolace jejich jaderné DNA ukazaly, ze témét jist€ k tomuto
blizkému kontaktu doSlo a to nejméné dvakrat. V genofondu recentnich populaci
mimoafrick¢ho ptivodi nachazime 1,5 - 2,1 % neandertalské DNA a denisované se podili
4,8 £ 0,5 % na genetické vybavé obyvatel Melanésie a domorodych Australanti. V nékterych
ptipadech si tato archaickd DNA stale zachovala svou funkci a ovlivituje tak variabilitu
Sirokého spektra gent, zahrnujicitho geny spojené s imunitnimi mechanismy, metabolickymi

procesy a dalSimi funkcemi.

Paleogenetika umoziiuje téz identifikaci ostatkli, u kterych to neni standardnimi
morfometrickymi metodami mozné, a odhaluje skryté vlastnosti davno vymielych hominint.
Nemalym ptispévkem se podili i na pochopeni historie modernich lidi, at’ uz pfi mapovani

smérua jejich migraci, evolu¢niho ptivodu ¢i identifikaci genii pro nas jedine¢nych.

Tento obor pravé zaziva rozmach a v budoucich letech lze ocekavat publikovani
dalSich genetickych sekvenci ziskanych z ostatkli pravékych lidi, pokusy identifikovat nové
geny ovlivnéné misenim a geny jedine¢né pro moderniho ¢lovéka, které ho Cini tim, ¢im je.
S trochou §tésti se snad do¢kame i identifikace neznamého hominina, figurujiciho v datech

0 miseni.
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8. Prilohy
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Obr. 1. Fylogeneticky strom vypracovany pomoci divergence parovanych autozomalnich

DNA sekvenci péti pravékych a péti souc¢asnych hominint. Pfevzato z (Reich et al., 2010)

a upraveno.
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Obr. 2. Denisovansky geneticky material v Jihovychodni Asii oznac¢eny jako zlomek
téhoZ v obyvatelich Nové Guineje

Populace je oznacena jako majici denisovansky material pouze pokud je odhad této hodnoty
vice nez 2 smérodatné odchylky od nuly. Neni zndmo misto sbéru vzorkd pro AU2 a tudiz je

umisténi této populace nepiesné. Pievzato z (Green et al., 2011).
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Obr. 3. Mozny model genového toku v Pozdnim Pleistocénu

Tento model ukazuje smér a velikost genového toku. Délka vétvi a doba miseni nejsou
v méfitku. Pferusovana Cara oznaduje nejistotu, zda denisovansky genovy tok k modernim
lidlem byl pifimy nebo vedl pies Oceanské populace. D.J. oznafuje misiciho se
denisovanského jedince, N.J. misiciho se neandertalce. Staii archaické DNA vylucuje genovy

tok z modernich lidi do archaickych hominint. Pfevzato z (Priifer et al., 2014) a upraveno.
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