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Abstract

Paleogenetics is becoming an increasingly important part of palaeoanthropology and evolutionary anthropology. Research
of ancient DNA (a-DNA) allows us to reconstruct the genome of our closest ancestors and relatives, the ancient Homo
sapiens, neanderthals, and newly discovered human group - denisovans. Development of a new methodology, called high-
throughput (very complete) sequencing, has been very important for further development of paleogenetics and better use
of its results in anthropology. This allowed us constructing better and more complete DNA libraries and their further use
in paleogenetic studies. From the point of view of paleoanthropology, and evolutionary anthropology as well, the following
results are the most important ones: The complete mapping of genome of neanderthals, denisovans and anatomically
modern humans, which allows us the detail comparison of all the groups examined in terms of reconstruction of their
possible hybridisations and studying of their genetic admixture and (admixtures) in modern human populations. Most
ancient genome was described in the Australian aborigines, which were found to have up to 6% of the admixtures of
the denisovans genome. On the contrary, the genome of the native Africans was not affected by any other human form.
Europeans and Asians have proven to have some of the genes of Neanderthals, Southeast Asians can have some denisovan
genes. Crucial meaning has the archaic Homo sapiens genome reconstruction, which shows that Homo sapiens as a species
originated at least 750 thousands of years ago.
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Uvod

Genetika je jiz po mnoho let velmi dtilezitou sou-
¢asti vétsiny antropologickych oborti i evolu¢ni bio-
logie a jeji dilezité soucasti — evolu¢ni antropologie.
Jedinym oborem, ktery po dlouha léta ,,odolaval®
naporu genetiky, byla paleoantropologie. I kdyz
obor genetiky zabyvajici se specifickym badanim
v oblasti genetiky prehistorickych populaci - paleo-
genetika — existuje pres 20 let, po dlouhd léta nebyla
pro paleoantropologii a ani evolu¢ni antropologii
zadnym velkym pfinosem. Vysledky zkoumdni
starobylé DNA byly c¢asto kontroverzni, rtizné vy-
zkumné skupiny mély kvalitativné odli$né vysledky
a odbornici ¢asto diskutovali o tom, ¢i metoda je
lepsi a pro¢, misto aby se zabyvali interpretaci svych
vysledki pro evolu¢ni antropologii a paleoantropo-
logii.

Pro paleoantropology byly takové vyzkumy
nepodstatné, protoze jim nijak nepomahaly v inter-
pretaci fosilnich nalezt ¢lovéka a jeho evoluce. Dal-
$im problémem bylo, Ze u kosti starych nékolik tisic
let bylo mozné analyzovat pouze mt-DNA (Rizzi et
al. 2012), ktera nic nevypovida o mozném fenoty-
pu daného jedince. Vysledky téchto analyz bud jen
potvrzovaly nazory paleoantropologti (neandrtalci
se lisi od anatomicky moderniho ¢lovéka), anebo
staly bez rozumného oduvodnéni proti nazorim
paleoantropologu, kteti k takovym vysledkiim méli
ptirozenou nedivéru.

Ta byla ostatné dosti opodstatnénd, protoze
paleogenetika v té dobé neuméla fesit problém ge-
netické kontaminace fosilniho materialu, napriklad
jednozna¢né odlisit fragmenty mitochondrialni
DNA od fragmentt bakterialni DNA. Dalsi, a to
zcela opravnénou, namitkou paleoantropologii bylo
ito, ze mt-DNA se dédi vyhradné matrilinearné. Po-
ukazovali na netspéch evoluéni genetické hypotézy
,Mitochondridlni (Cerné) Evy*, ktera se zaklddala
na analyzach mt-DNA soucasnych lidskych popu-
laci. Bylo jasné, ze jedinou nadéji paleoantropologie
je analyza starobylé jaderné DNA, ktera vSak byla
az do roku 2007 velmi malo pravdépodobnd, pro-
toze genetika do té doby neméla postupy, které by
umoznovaly analyzu starobylé jaderné DNA (Rizzi
etal. 2012).

Nastésti zdjem o problematiku neandrtalct
a jejich vztah k sou¢asnému ¢lovéku vedl k prvnim
pozitivnim vysledktim - podaftilo se izolovat prvni
gen ze starobylé jaderné DNA, a to gen FOXP2, kte-
ry souvisi s lidskou fe¢i. V roce 2010 byl ¢aste¢né
rekonstruovan genom neandrtalctt a v roce 2012
pak byla na zdkladé paleogenetické analyzy zubu
a koncového c¢lanku prstu (jeskyné Denisova) iden-
tifikovana nova lidska forma — denisované (Vancata
2013a, b, ¢, d). Diskuze o téchto novych a pro pa-
leoantropologii velmi dilezitych vysledcich vsak
ukdzala jeden dutlezity fakt. Totiz to, ze pro dalsi
vyvoj paleoantropologie, respektive problematiku
vyvoje modernich forem rodu Homo, je daleko pti-
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nosnéj$i pohled fylogeneticky systematicky (tedy
jak populace migrovaly, kde, jak a pro¢ populace
vznikly a s kym se mohly kfizit) nez pohled ¢isté
taxonomicky, tedy striktni vymezeni daného druhu
¢i poddruhu, které vzbuzuje mnohem vic kontro-
verznich diskuzi nez shody na néjaké evolu¢ni hy-
potéze.

Mnozi badatelé rovnéz upozornovali na to, Ze
lidské formy se od stfedniho pleistocénu (cca 600
tisic let) li$i jen v malo znacich (a to ve znacich
spise nepodstatnych), ale v téch dilezitych jsou si
prekvapivé podobné. Proto skupina autori, kte-
i se zabyvali touto lidskou skupinou, doporucila
nepouzivat pro nejstarsi lidské formy taxonomické
oznaceni Homo heidelbergensis, ale archaicky Homo
sapiens (Vancata 2013a).

Podle tohoto nazoru by se v piipadé potomku
archaického Homo sapiens nejednalo o samostatné
druhy, ale o rizné lidské formy, které vznikaly a for-
movaly se regionalné a mély specifickou migraéni
historii. Tento nazor, jakkoliv sympaticky a evolu¢-
né velmi dobte zdivodnitelny, mél dv¢ slabiny; totiz
existenci neandrtalcti morfologicky velmi odlisnych
od anatomicky moderniho ¢lovéka a nemoznost
prokazat tuto hypotézu geneticky. Analyza nékolik
set tisic let staré archaické DNA byla v té dobé pro
paleogenetiku pouhym snem (Antén 2003, Antén
et al. 2007, Vancata 2013 a, ¢, d).

Nové metodologie — zdsadni pokrok
v paleogenetice

Hlavnim problémem paleoantropologie jsou ne-
¢etné a Casto velmi poskozené a netplné ¢asti ko-
stry. Podobné je tomu i v paleogenetice. Starobyla
DNA (déale a-DNA) je ¢asto poskozena, netuplna
a navic kontaminovana DNA jinych druht orga-
nismt, véetné DNA bakterialni. A stejné jako v pa-

leoantropologii i v paleogenetice sehravaji zasadni
roli nové metody a metodologie (Andre s, Nowick
2014, Ermini et al. 2015, Perry, Orlando 2015, Ri-
zzi et al. 2012). Velmi vyznamnou tlohu zde hraje
vytvareni tzv. DNA knihoven (Kolisko 2017), a ze-
jména jejich vysledna kvalita (Andre’s, Nowick
2014, Ermini et al. 2015, Perry, Orlando 2015, Rizzi
etal. 2012). Z tohoto diivodu musela paleogenetika
prejit od klasickych genetickych metod k metodo-
logii high-throughput (vysoce Gplné, skrz naskrz)
sekvenovani. Tato metodologie (resp. soubor ge-
netickych a bioinformatickych metod) byla popr-
vé vyuzita pfi analyze starobylé DNA neandrtalct
v roce 2010 (Vancata 2013 a, ¢, d). V tomto pripadé
byla pouzita shutgun (brokovnicova) metoda pti-
pravy DNA knihovny (Green et al. 2010, Krause et
al. 2010). Touto metodou jsou z fragmenti staro-
bylé DNA ,vystfelovany“ jednotlivé geny, které jsou
pak inkorporovany do DNA knihovny. Vytvareni
knihovny ma pak v souvislosti s kvalitou a slozenim
detekovanych gent nahodily charakter a efektivita
této metody je detekovani zhruba 50 % genomu.

Daleko efektivnéjsi je pak metoda jednoho
vlakna (single strand method), kterd byla poprvé
pouzitd pri sekvenovani genomu denisovantl v roce
2012 (Harmon 2012, Mayer et al. 2012). Touto me-
todou lze jiz vytvaret ,,uplné*“ a predevs$im geneticky
relativné konzistentné usporddané DNA knihov-
ny. Efektivita detekovani alel ze starobylé DNA je
vyrazné vyssi (az 80 %), ale dostate¢né kompletni
DNA knihovnu touto metodou bez pokrocilych
bioinformatickych metod ziskat nelze, stejné jako
v ptipadé pouziti brokovnicové metody.

Zjednodusen¢ feceno, brokovnicovou metodu
muzeme prirovnat k rybari, ktery ma spoustu udic,
jimiz se snazi zjistit, jaké a jak velké ryby ziji v ryb-
nice. Nasnadé je, Ze vysledek je zavisly na ndhodé¢,
a proto muze byt vysledek zkresleny a neuplny,
a tedy relativiné méné efektivni. Metodu jednoho
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vlakna muazeme pak ptirovnat k malifi, ktery vytvo-
i1 idealni polovinu obli¢eje a pouzije ji k vytvoreni
zcela symetrické druhé ¢asti. To je ono jedno vlak-
no DNA vzniklé metodou jednoho vlakna, kterému
schazi mutace, které mohou byt jenom na jednom
vlakné DNA. Takova metoda je pomérné efektivni,
ale charakteristické ,,rysy“ obli¢eje (DNA) mohou
schazet.

Dalsi pokrok pak prinaseji HT metody nové
generace. Ty umoznuji, zpravidla na zakladé vyu-
ziti jedné ze dvou vyse uvedenych metod, za pomo-
ci pokrocilych bioinformatickych metod vytvareni
velmi uplnych DNA knihoven (resp. DNA, RNA
a mt-DNA knihoven - Andre’s, Nowick 2014, Er-
mini et al. 2015, Perry, Orlando 2015, Rizzi et al.
2012). Jako priklad mizeme uvést zmapovani ,,celé-
ho genomu“ neandrtélct. HT metody dovoluji vy-
tvaret také ,,uplné“ knihovny a-RNA a a-mt-DNA.
S takovymi DNA a RNA knihovnami lze porovna-
vat genom pravékych a soucasnych populaci a také
hledat u soucasnych populaci genetické pfimeési —
admixtures - které napriklad ukazuji kiizeni praveé-
kych populaci, jejich rozsifeni a migracni cesty (Po-
sth et al. 2017). HT metody tfeti generace umoznuji
také analyzu nékolik set tisic let staré a-DNA, i kdyz
toto je doslova na hranicich moznosti soucasné
genetiky a bioinformatiky. Stejné jako pravékého
¢lovéka miizeme analyzovat i stejné stard pravéka
zvifata, naptiklad chobotnatce.

Rozhodujici roli pri sestavovani pokrocilych
DNA knihoven hrala kromé novych biochemickych
a genetickych metodologii bioinformatika. Tento
ptistup dovolil poprvé v roce 2013 rekonstruovat
genom neandrtalcli a porovnat ho s genomem de-
nisovant a anatomicky moderniho ¢lovéka (Priifer
etal. 2013). Vrcholem HT metod nové generace pak
byla analyza DNA 430 tisic let starych populaci ar-
chaického Homo sapiens (Mayer et al. 2016) a také
dalsich stfedné pleistocennich savct.

Co nového prinesla paleogenetika
paleoantropologii a evolu¢ni
antropologii

V poslednich letech se paleogenetika bouflivé roz-
viji a za¢ind byt pro paleoantropologii a evolu¢ni
antropologii skute¢né prinosna. Od roku 2010 bylo
publikovano nékolik set paleogenetickych praci.
Neékteré z nich jsou prevazné metodické a nejsou
pro antropologii svymi vysledky prili§ dilezité,
protoze rozvijeji specifické genetické metodiky.
Jiné v8ak maji klicovy vyznam pro hlubsi pocho-
peni evoluce ¢lovéka a migraci lidskych populaci
(Andre’s, Nowick 2014, Ermini et al. 2015, Perry,
Orlando 2015, Rizzi et al. 2012).

Z praktickych divodi budeme v této praci
hodnotit vysledky fylogeneticky, tedy za¢neme ana-
lyzou DNA archaického Homo sapiens a naslednym
hodnocenim analyz DNA dal$ich lidskych forem.
Paleogenetické studie, které se tykaji vyhradné
Evropy, jejiho osidlovani, migraci atd. si zaslouzi
zvlastni ¢lanek, protoze se jedna o specifickou a ge-
neticky, popula¢né a archeologicky nejlépe doloze-
nou oblast evolu¢ni antropologie.

Stfedné pleistocenni nalezi$té Sima de los Hue-
sos je klicovym paleoantropologickym nalezi$tém,
protoze se jedna o nejstarsi nalezisté archaického
Homo sapiens, kde byly nalezeny kosterni poziistat-
ky vice jak 30 jedincti rizného stati a pohlavi. Ana-
lyza starobylého DNA z koster z jeskyné Sima de los
Huesos (Callaway 2016, Mayer et al. 2016, Vancata
2013a) datovanych na témeér 500 tisic let zahrnovala
jak analyzu a-mt-DNA, tak i a-DNA. Pro srovnava-
ci analyzu byly pouzity DNA knihovny neandrtalcti
(evropskych i altajskych), denisovant i anatomicky
moderniho ¢lovéka. Tato studie ma pro paleoant-
ropologii i evolu¢ni antropologii zcela zasadni vy-
znam, protoze se jedna o DNA nejstarsi a nejstaro-
bylejsi formy Homo sapiens.
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Vysledky jasné prokazuji, Ze tato stfedopaleo-
liticka populace je blizce ptibuznd vSem modernim
formdm c¢lovéka. Lze ji jednoznaéné chapat jako
populaci Homo sapiens, byt starobylou, kterd pod-
le vseho predchazela vSechny doposud geneticky
popsané moderni formy ¢lovéka, tedy neandrtél-
ce, denisovany a anatomicky moderniho ¢lovéka.
Analyzy také ukazuji, ze a-DNA evropského archa-
ického Homo sapiens je bliz§i neandrtalctim a deni-
sovaniim nez genomu anatomicky moderniho ¢lo-
véka (Mayer et al. 2016). Bohuzel a-DNA africkych
populaci archaického Homo sapiens zatim nebyla
analyzovana, takze tézko fici, zda se jedna o fyloge-
neticky validni vysledky.

Jednou ze zasadnich otazek je pro paleoant-
ropologii postaveni neandrtalcti v evoluci ¢lovéka
a mozné hybridizace mezi neandrtalci a dal$imi
lidskymi formami vcetné anatomicky moderniho
¢lovéka. Vytvoreni kvalitnich DNA knihoven pro
neandrtalce, a to jak pro evropské klasické neandr-
talce, tak i pro stredoasijské (zatim pro 5 jedincii),
denisovany (dva jedinci) a anatomicky moderni
lidské populace, umoznilo celou fadu nésledovnych
analyz genomu téchto modernich lidskych forem.
Takové knihovny jsou vhodné i pro dalsi analyzy
hybridizace mezi riznymi lidskymi formami. Do-
konce se podarilo rekonstruovat a zmapovat i dva-
caty prvni chromozom vsech tfi lidskych forem,
tedy neandrtalcti, denisovant a svrchné pleistocen-
niho anatomicky moderntho ¢lovéka (Priifer et al.
2013).

Jiz prvni vysledky téchto analyz byly velmi pre-
kvapivé. Prokazaly totiz, ze se vSechny tfi populace
misily a geneticky ovliviiovaly. Tato studie proka-
zala, Ze genom denisovant, a do jisté miry i genom
neandrtalctl, ovlivnil genom asijskych a austral-
skych populaci, zatimco evropské populace maji
spiSe geny neandrtalského ptivodu. Jiz v této prvni
studii se uvazovalo i o existenci genomu neznamé

archaické populace Homo sapiens. Moznost vlivu
genomu archaickych populaci dale prokazalo po-
rovnani a pokro¢ila analyza DNA knihoven moder-
nich forem hominidt a archaického Homo sapiens.

Nélez druhého zubu denisovant v jeskyni De-
nisova umoznil poprvé zkoumat i variabilitu geno-
mu, a také zubt, této do té doby neznamé lidské for-
my. Celkem byla analyzoviana DNA ze dvou zubd,
vytvoreny DNA knihovny a analyzovana variabilita
genomu denisovanu (Sowyer et al. 2015). Podrobné
analyzy a-DNA pak ukazaly, ze variabilita genomu
denisovanti je podobna variabilit¢ genomu klasic-
kych evropskych neandrtalci. Vysledkem téchto
studii bylo vytvoreni novych, tplnéjsich a geneticky
vérohodnéjsich (blizsich k predpokladanému geno-
mu) DNA knihoven, které maji naslednou moznost
porovnavani s genomem soucasnych lidskych po-
pulaci. Vedle toho byly vytvareny i DNA knihovny
ze starobylé mitochondridlni DNA, coz umoznuje
soucasnou analyzu jaderné i mitochondridlni a-D-
NA s moznosti urceni nejen toho, jaké zmény v ge-
nomu nastaly (tedy jaké nové geny se objevily, nebo
naopak, které zanikly), ale také moznost urceni
¢asovych souslednosti, tedy kdy asi mohlo k témto
zménam v genomu, a tedy i v evoluci ¢lovéka, dojit.

To umoznilo dalsi zasadni krok v paleoge-
netickych zkoumanich, které tak mohly pokrocit
od zkoumdni potencialnich hybridizaci populaci
ke zkoumani tzv. genetickych primési (admixtu-
res) u praveékych i soucasnych lidskych populaci
(Andre’s, Nowick 2014, Ermini et al. 2015, Perry,
Orlando 2015). Jedna z prvnich a dilezitych stu-
dii byl vyzkum genomu tibetskych populaci, ktery
ukdzal, Ze denisovanské geny mohly byt potenci-
alné vyhodné pro adaptace k zivotu ve vysokohor-
ském prostredi (Huerta-Sanchez et al. 2014). Také
vyzkum genomu soucasnych lidskych populaci na-
znacuje, ze neandrtalské geny by mohly byt poten-
cialné vyhodné pro zlepseni imunity anatomicky
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moderniho ¢lovéka (Andre s, Nowick 2014, Ermini
et al. 2015, Perry, Orlando 2015).

Porovnanim genomu archaického Homo sa-
piens, neandrtélct a denisovani se zjistilo, Ze jako
prvni se oddélila linie denisovant. Podle vseho
denisované kolonizovali stfedni Asii a Zili soucas-
né s Homo erectus pak i ve vychodni, jihovychodni
Asii. Mozna kolonizovali i dalsi oblasti jako Papuu
Novou Giuneu a pripadné i Australii. Analyza ge-
nomu evropského archaického ¢lovéka pak ukazu-
je, Ze genom neandrtalcll, ne nezbytné neandrtal-
ci jako takovi, se zacal formovat uz pred 700 tisici
lety a k oddéleni genomu (¢ili fylogenetickych li-
nii) neandrtalcti od ptivodniho archaického Homo
sapiens doslo priblizné pred 550 az 750 tisici lety
(Posth et al. 2017). Jinymi slovy, genom ptivodni-
ho archaického Homo sapiens miize byt starsi nez
750 tisic let. Nové studie primési neandrtdlskych
genii u anatomicky moderniho clovéka vsak také
prokazuji, Ze neandrtdlci Zili také na zdpadni Sibifi
a ve sttedni Asii (Mayer et al. 2016).

Zasadnim prinosem pro paleogenetiku, ale
i paleoantropologii a evolu¢ni antropologii, vak
byla geneticka studie soucasnych populaci z Aus-
tralie a Papui Nové Guinei, tedy nejstarobylejsich
zijicich lidskych populaci, o jejichz genomu lze
predpokladat, Ze se zachoval zhruba v té podobé¢,
jakou mél genom anatomicky moderniho ¢lovéka
pred 50-60 tisici lety (Malaspinas et al. 2016).

Kromé prokdzani piivodu genomu Australant
a Melanésant z afrického anatomicky moderniho
¢lovéka, respektive charakteristiky nejstarsiho do-
chovaného genomu anatomicky moderniho ¢love-
ka, poskytla tato studie fadu dalsich velmi vyznam-
nych vysledka.

V prvni fadé je to geneticka pfimés doposud
neznamé archaické lidské populace v genomu Aus-

tralanti. Pfedpoklada se, ze k oddéleni této popula-
ce mohlo dojit uz pred 170 tisici lety, tedy v obdobi
vzniku anatomicky moderntho ¢lovéka v Africe
(Malaspinas et al. 2016). Genom dal$i neznamé for-
my archaického ¢lovéka byl prokdzan i na skeletu
z francouzské jeskyné Grotte du Renne, jeho? stari
se odhaduje na 45 tisic let (Welker et al. 2016).

Z paleogenetickych analyz vyplyva pro pa-
leoantropologii a evolu¢ni antropologii nékolik za-
sadnich novych poznatkd. Pfimési genomu nean-
drtélct totiz existuji u vSech neafrickych populaci
anatomicky moderniho ¢lovéka (Malaspinas et al.
2016). Vétsi podil primési se predpoklada v obdobi
star$im nez 60 tisic let (2-3 %) a mensi v obdobi 40-
60 tisic let (cca 1 %). Pric¢iny toho, pro¢ jsou pfimési
neandrtalskych genti ve dvou obdobich a pro¢ byly
niz$i az u ,mladsich forem“ anatomicky moderniho
¢lovéka, zatim nezname.

Studie genomu ptivodnich obyvatel Australie
prokdzala, ve shodé s nékterymi paleoantropolo-
gickymi nalezy, Ze australsti aborigini kolonizovali
Austrélii pred asi 60 tisici lety a jejich genom ma
velmi vyznamné genetické piimési denisovant (az
6 %), které se vSak do genomu zaclenuji az pred 30
az 50 tisici lety (Malaspinas et al. 2016).

V soucasné dobé jsou provadény analyzy ge-
nomu z hlediska teorie afrického ptivodu Homo sa-
piens, vysledky vsak nejsou jednozna¢né. Nemame
napriklad predstavu, jakou lidskou formu zastupuje
genom neznamého archaického ¢lovéka, ktery byl
detekovan v genomu australskych aborigini, a ani
nevime, pro¢ se denisovanské piimési objevuji
u puvodnich obyvatel Australie aZ po jeji kolonizaci
anatomicky modernim c¢lovékem. Genom deniso-
vantl prokazuje, Ze jejich populace osidlovaly velké
¢asti izemi stredni, vychodni a jihovychodni Asie.
Nemuzeme vyloudit ani to, Ze denisované po jistou
dobu kolonizovali i nékteré ¢asti Australie.
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Na celou situaci mohla mit nemaly vliv i ex-
ploze supervulkanu Toba (Vancata 2013a) pred 72
tisici lety, ktera nejen vyznamné ovlivnila vyskyt
velkych savct a nepochybné i ¢lovéka, ale mohla
se také projevit i ve vyvoji genomu modernich lid-
skych skupin, a to adaptaci genomu na nové vzniklé
podminky. Moznost adaptace genomu na zménu
podminek prostfedi prokazuji nékteré genetické
studie (Andre’s, Nowick 2014, Ermini et al. 2015,
Malaspinas et al. 2016, Perry, Orlando 2015, Rizzi et
al. 2012). V takovéto situaci mohl byt genom anato-
micky moderniho ¢lovéka s genetickymi primése-
mi neandrtalcti a denisovanti vyhodny pro preziti
a adaptaci lidskych populaci k novym podminkam.
Zde se ukazuje, jak velky vyznam ma pro paleoge-
netiku, ale i evolu¢ni antropologii, spoluprace s ge-
netiky studujicimi recentni populace.

Jeden z dtilezitych vyzkumt vyuzivajicich pa-
leogenetiky i genetiky souc¢asnych populaci je studie
genetické adaptace anatomicky moderniho ¢lovéka
na tepelné upravovanou potravu (Zink, Lieberman
2016, Radini et al. 2017), ktera prokazuje, Ze me-
chanicky a tepelné upravovana potrava je pro ¢lo-
véka vyhodnéjsi z hlediska efektivity traveni. To na-
priklad prokazuji srovnavaci genetickou analyzou
enzymatického aparatu traveni. Vyzkum adaptaci
Tibetanti na vysokohorské prostredi (Huerta-San-
chez et al. 2014) taktéz demonstruje, jak dtlezita
miize byt spoluprace paleogenetiky a genetiky sou-
¢asnych populaci.

Co dtlezitého se méni v chapani
fylogeneze modernich forem clovéka

Co nového tedy prinaseji nové paleogenetické vy-
zkumy z hlediska chapani fylogeneze ¢lovéka a jak
je muzeme interpretovat z hlediska jejich vyuziti
v praxi? Potfebu takového zhodnoceni a shrnuti
maji nejen samotni paleoantropologové a evolu¢-

ni antropologové, ale predev$im pedagogové, ktefi
prednaseji a uc¢i problematiku evoluce ¢lovéka, a to
od univerzitniho vzdélavani az po vyuku na zaklad-
nich $kolach.

Dnes jiz neni pochyb o tom, Ze ptvodni faze-
ni archaickych lidskych forem do jinych lidskych
druhti, naptiklad Homo heidelbergensis, nema z ge-
netického hlediska zadné opodstatnéni. Archaicky
Homo sapiens byl jednozna¢né predkem moder-
nich lidskych forem, tedy neandrtélcii, denisovani
a anatomicky moderniho ¢lovéka, a mohl se s nimi
i dédle ktizit (Andre’s, Nowick 2014, Ermini et al.
2015, Perry, Orlando 2015, Rizzi et al. 2012).

Druh Homo sapiens vznikl mnohem dfive, nez
jsme predpokladali jesté pred deseti lety, a to pred
vice jak 750 tisici lety. Archaické populace Homo
sapiens, které zname z Evropy, jiz predstavuji ge-
neticky specifickou formu ¢lovéka, ktera mohla byt
predchtidcem neandrtalct (Maricic et al. 2013).
V tomto ohledu je jasné, ze genetickd vybava pro
lidskou fe¢ existovala jiz u archaickych popula-
ci Homo sapiens, a proto vSechny moderni formy
Homo sapiens mély schopnost pokrocilé komunikace.

Dal$im velmi dulezitym poznatkem je, ze ne-
andrtélci zili nejen v Evropé a na Blizkém vychodé¢,
ale obyvali minimalné i zapadni Sibif a stfedni Asii.
Podle v$eho se i prilezitostné kiizili s anatomicky
modernim c&lovékem. Otazkou vSak zlstavd, zda
a nakolik se asij$ti neandrtélci podobali stavbou
téla ,klasickym® evropskym neandrtalctim, a také,
zda méli i podobné fyziologické adaptace (Vancata
2013a).

Denisované se prokazatelné vyskytovali ve vel-
ké casti stfedni, vychodni a jihovychodni Asie
a geneticky ovliviiovali nové prichozi populace
anatomicky moderniho ¢lovéka. Jednd se o lidskou
formu, ktera mohla vzniknout i pred nékolika sty
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tisici lety. Nevime vsak, zda denisované vznikli
v Africe nebo jinde, a ani to, zda do Asie migrovali
severni nebo jizni migra¢ni drahou (severné nebo
jizné od Himal4ji). NemtZeme ani vyloucit, Ze osid-
lili i nékteré oblasti Australie a po ptichodu anato-
micky moderniho ¢lovéka, australskych aborigin,
vymfeli. To by jako jednu z moznosti naznacovaly
studie genetickych pfimési ptivodnich anatomicky
modernich obyvatel Australie.

Dulezity je i fakt, Ze evoluce anatomicky mo-
derntho c¢lovéka probihala riznym zpusobem
v ruznych regionech a etapach kolonizace jed-
notlivych kontinent. V Africe se vyvijely zfejmé
populace, podle vseho geneticky po jistou dobu
regionalné izolované, s minimalnimi genetickymi
ptimésemi jinych lidskych forem. Vysledkem jsou
stavbou téla i zplisobem Zivota rozriznéné formy
puvodnich obyvatel Afriky, véetné Sand, nizkorost-
lych i vysokorostlych populaci ptivodnich obyvatel
Afriky a dalsich specifickych populaci, jako jsou
napfiklad Etiopané. Na mnohé otazky nam mozna
odpovi i genetickd analyza novych nalezi clovéka
z Jebel Irhoud v Maroku starych 315 tisic let, které
by mohly reprezentovat nejstarsi populace anato-
micky moderniho ¢lovéka (Hublin et al. 2017).

Dulezitym zjisténim je, Ze starobylé populace
Melanésant, a zejména pavodnich obyvatel Aus-
tralie, byly vyrazné ovlivnény denisovanskym ge-
nomem, a za posledni desetitisice let se geneticky
a ani obecné biologicky prili§ neménily.

Co se tyka osidleni Asie, situace je dosti kom-
plikovana. Pfedpokladame, ze osidleni probihalo
prevazné ve svrchnim pleistocénu (zhruba mezi 50
az 20 tisici lety). Podle nejnovéjsich nazord mohla
probihat migrace a dal$i kolonizace kontinentalni
a severni Asie, tedy i Sibife, anatomicky modernim
¢lovékem ¢asové podobné jako v Evropé. Prvni fazi
kolonizace Australie i Evropy mitizeme predpokla-

dat zhruba pred 40 az 50 tisici lety. Faktem je, Ze
uplnéjsi charakteristika diferenciace lidskych popu-
laci pfi kolonizaci svéta jesté ¢eka na dal$i vyzkumy,
které by rekly vice o koloniza¢nich vlnach a kon-
krétnich migracich v jednotlivych regionech Asie.

Naopak osidlovani Evropy je geneticky pomér-
né dobfe dokumentované a vime, Ze zapocalo pred
minimalné 45 tisici lety a v Evropé Zily po nékolik
tisic let neandrtalské a moderni lidské populace
soucasné.

Vie nasvédcuje tomu, Ze dfive si konkurujici
teorie o africkém puavodu ¢lovéka a teorie multire-
gionalni (srov. Vancata 2013a) predstavuji ve sku-
te¢nosti pouze dva uhly pohledu na slozity evolu¢ni
proces formovani modernich lidskych forem, které
se prilezitostné mohly ktizit, a geny neandrtalcti
a denisovanti mohly prinaset do lidského genomu
pozitivni zmény vyhodné z hlediska adaptaci mo-
derniho ¢lovéka na riizna prostredi regiont, které
postupné kolonizoval.

Zaver

Zavérem muiizeme fici, ze ne véechno je zatim jasné,
a paleogenetika ma pred sebou jesté mnoho dile-
zitych tkold. Zdaleka ne vSechny problémy budou
feditelné bez pomoci paleoantropologie a evoluc-
ni antropologie, tedy bez odkryti novych dokla-
di o evoluci ¢lovéka a jejich dukladné evolu¢ni
a funkéni analyzy.

Genom poskytuje jen velmi ramcovou infor-
maci o funkci a charakteristikach daného jedince
i dané populace, protoze genetickd analyza neni
schopna odpovédét napriklad na otazky, jak se dana
populace konkrétné adaptovala na ur¢ité zmény en-
vironmentalni i socialni.
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Velmi dilezité bude proto zjistit, jak vypadaly
skelety denisovanti a také asijskych neandrtalct, ale
i to, jakou méli materialni kulturu, chovani a zpu-
sob Zivota obecné. Musime védét, jakou méli stav-
bu téla, vysku téla a hmotnost, stavbu lebky, zubu
a mozku a dal$i znaky, tak abychom je mohli po-

rovnat s nalezy modernich lidskych forem z Afriky,
Evropy a zapadni Asie a také s archaickymi lidsky-
mi populacemi. Nepochybné je tfeba lépe poznat
variabilitu a ¢asové zmény u archaickych i moder-
nich lidskych forem, a to jak ve stavbé skeletu, tak
ivjejich genomu.
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