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FOLLOWING THE PATERNAL LINEAGE: THE ORIGIN AND SPREAD OF THE Y-DNA HAPLOGROUP I-1L233

ABSTRACT In the context of the growing popularity of personal genetic testing, this article explores the possibilities, limits, and risks of
misinterpretation that different types of these tests bring. It focuses mainly on paternal lineage testing using mutations on the Y chromosome
(Y-DNA) and explains the basic building principles of the phylogenetic tree of male lineages. In the second part of the article, this theoreti-
cal background is applied to the specific case of the search for the origin and dispersal of Y-DNA haplogroup I-L233. It attempts to outline
the likely path of this minority haplogroup through history. This mutation originated in a population of Western European hunter-gatherers
(WHG) probably in the area of the northwestern coast of Central Europe or the Baltic Sea during the Mesolithic. The hunter-gatherer way of
life in this part of Europe lasted for quite a long time, due to the specific natural conditions, and is reflected in the small number of males of this
lineage that is still evident today. This long “bottle neck” was not overcome until the turn of the millenium with the ethnogenesis of Germanic
tribes and their spread, mainly to Britain. The journey of the younger branches of this Y-DNA lineage into the hinterland of central Europe
may be the result of the the high medieval colonisation, which also occurred in the Bohemian lands in the 13th century. Here the author of
the article, as a representative of this Y-DNA lineage, tries to trace a possible connection with the origin of his paternal lineage in the Giant
Mountains region. In a general sense, the article attempts to break the too strictly understood boundary between genetic testing for scientific
and personal genetic-genealogical purposes.

KEY WORDS  genetic genealogy; Y-DNA testing; population genetics; archaeogenetics; prehistory and history of Europe; Y-DNA haplogroup
1-L233

ABSTRAKT Clének se v kontextu rostouci obliby osobniho geneticko-genealogického testovani vénuje moZnostem, mezim, ale i rizikim
dezinterpretace, které rtizné typy téchto testll prinaseji. Soustredi se pfedev$im na testovani otcovské linie pomoci mutaci na chromozomu Y
(Y-DNA) a vysvétluje zakladni principy tvoreni fylogenetického stromu muzskych rodovych linii. Ve druhé ¢asti ¢lanku je tato teorie aplikovana
na konkrétni ptipad ptivodu a $ifeni Y-DNA haploskupiny I-L233. Autor se pokousi nastinit pravdépodobnou cestu této minoritni haplosku-
piny déjinami. Tato mutace vznikla v populaci zdpadoevropskych lovci a sbéract (WHG) pravdépodobné v oblasti severozdpadniho pobrezi
stfedni Evropy nebo Baltu v obdobi mezolitu. Lovecko-sbéra¢sky zptisob Zivota v této ¢asti Evropy trval vzhledem ke specifickym pfirodnim
podminkdm pomérné dlouho a odrazil se v malé pocetnosti této muzské linie, jez je patrna dodnes. Toto dlouhé obdobi ,,hrdla ldhve“ bylo
prekondno az na prelomu letopoctu v souvislosti s etnogenezi germanskych kment a jejich $ifenim predev$im do Britanie. Cesta mlads$ich vétvi
této Y-DNA linie do vnitrozemi stfedni Evropy je ziejmé vysledkem vrcholné stfedovéké kolonizace, jez se projevila i v ¢eskych zemich ve 13.
stoleti. Zde se autor ¢lanku, jako nositel této Y-DNA linie, snazi vypatrat nabizejici se souvislost s pivodem své otcovské linie v oblasti Podkr-
konosi. Ve svém obecném vyznéni se tak ¢lanek pokousi narusit az prili§ striktné chdpanou hranici mezi genetickym testovanim pro odborné
a osobni geneticko-genealogické ucely.

KLICOVA SLOVA  genetickd genealogie, testovani Y-DNA; archeogenetika; popula¢ni genetika; prehistorie a historie Evropy; Y-DNA
haploskupina I-L233

UVOoD v poslednich dvaceti letech nabizeji nejriznéj$i soukromé

geneticko-genealogické spole¢nosti, vSak nemd u odborné

Soucasna popularita osobniho genetického testovani setrvale  vefejnosti prili§ dobrou povést. Nejstru¢néji tuto skepsi vy-
roste diky stdle dokonalejsim a soucasné levnéj$im moznos-  jadfuje britska historicka Jean Mancova slovy, ze , komercni
tem sekvenovani DNA. Tato tzv. ,,rekreacni genetika®, kterou  genetické testovini vratce balancuje na hrané védy“ (Manco
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2018, 11). Americky popula¢ni genetik David Reich chape,
Ze se toto nové odvétvi snazi vyuzit potencialu genomové re-
voluce k vytvareni novych narativil a vychazi vsttic ptirozené
potfebé hledani a vytvareni identity postavené na genetickych
zékladech, nicméné varuje, ze ,.ti, kdo predpoklddaji, Ze testy
osobniho piivodu maji autoritu védy, by méli mit na paméti, Ze
fadu vysledkii Ize snadno dezinterpretovat a malokdy zahrnuji
dostatecnou miru predbézné védecké opatrnosti“ (Reich 2019,
269). Jesté priméji to pojmenovava némecky archeogenetik Jo-
hannes Krause: ,,Skody napdchané zastaralymi pseudovédecky-
mi publikacemi jsou citelné dodnes. Archeogenetikovi se jezi vla-
sy na hlaveé, kdyz vidi, kolik omylii o genetické dédicnosti je stdle
v obéhu a jak neomalené jsou hldsdany“ (Krause — Trappe 2022,
18). Soucasné ale pripousti, ze existuji i seridzni spole¢nosti,
které s vyuzitim pokrocilej$ich metod poskytuji relevantni
a spolehlivé vysledky, na kterych lze dale stavét (ibid, 19). Po-
dle britského genetika Adama Rutherforda je studium gene-
tického dédictvi snad ze vSech védnich oborti nejvice predur-
¢eno k nepochopeni a dezinterpretaci, protoze: ,,jsme kulturné
naprogramovani, abychom si vysledky genetiky vyklddali Spat-
né“ (Rutherford 2021, 21). Zdivodiiuje to tim, Ze pod vlivem
kultury a ,,kmenovych® myslenkovych stereotyptt mame sklon
vnimat svijj ndrod, rod ¢i rodinu jako viceméné ohranicené,
uzaviené jednotky a nejsme schopni brat v Gvahu nezbytné
miseni, prolindni a proménlivost v ¢ase, jez jsou zakladem ge-
netiky. I na té nejobecnéjsi irovni mame sklon vytvaret jasné
vymezené mentalni a jazykové kategorie, které prikladame
na proménlivou, slozitou a nepfehlednou realitu tak, aby nam
poskytovaly zakladni pocit orientace, integrity a kontinuity.
Toto mysleni ,,v Suplicich a nalepkach® nékteré komerc¢ni ge-
neticko-genealogické spole¢nosti u svych klientt posiluji svoji
zjednodusujici ¢i zavadéjici interpretaci genetickych vysledkd,
jez tézi z nasi prirozené ,zizné po pribézich® (ibid, 170-182).
Tyto narativy se pak velmi snadno $ifi v médiich a nékdy
k tomu pfispivaji i sami védci, jejichz ,,dychtivost, s jakou se
vrhaji do popularizace a komercionalizace, je pochopitelnd, ale
v takto rychle se rozvijejici oblasti je to recept na zmatek. Vierejsi
ndzory se mohou dostat k televiznim divakim pravé ve chvili,
kdy uz jsou prekonané® (Manco 2018, 11).

V tomto ¢lanku se pokusime s plnym védomim rizika prilis-
ného zjednoduseni' i neaktualnosti?, avsak ve snaze vyhnout

1 Text je zpracovan jak na zdkladé pivodnich odbornych ¢lankd,
tak i souhrnnych kniznich publikaci urc¢enych pro odbornou i $irsi
vefejnost. Je zamérné rozkrocen mezi odbornym textem a populari-
zaci a pokousi se i pfes moznad az prili§ detailni praci se zdroji ucho-
vat si (hlavné v druhé ¢asti) charakter vypravéni. Z tohoto divodu
i obrazova ptiloha obsahuje nejen mapky a schémata, ale i nékolik
vytvarnych dél, jez se tématu uzce dotykaji.

2 Clének byl zpracovan koncem zafi roku 2022, proto je velmi
pravdépodobné, Ze fada ddaji a tvrzeni bude ¢asem neaktudlnich
nebo pfimo prekonanych; to se tykd nejen vyuzivanych metod ¢i
shrnutych poznatkd, ale predev§im dat prevzatych z internetovych
databazi - ty podléhaji aktualizaci v fadu dnt a tydna. Pokud
tedy ¢tendf do nékteré z téchto databdzi nahlédne, muZe se setkat
s odliSnym a pravdépodobné presnéjsim idajem, nez mél k dispozici
autor ¢lanku.

se vylozené dezinterpretaci, prokazat trvalou hodnotu Y-
-DNA testovani. Nejprve shrneme zakladni metody genetic-
ko-genealogického testovani a poté se zaméfime na patrani
po pavodu a rozsiteni jedné konkrétni Y-DNA haploskupiny’.
Motivaci je nejen osobni zaujeti autora pfi patrani po ptvo-
du vlastni otcovské linie, ale soucasné i snaha dolozit, nako-
lik mtize znalost jedné jediné linie pfispét k poznani sdilené
minulosti a kofent, jez jsou ndm véem spole¢né. Piijde nam
tedy téz o to obhdjit vyzkumny potencial osobniho genetické-
ho testovani.

MOZNOSTI A MEZE GENETICKO-GENEALOGICKEHO
TESTOVANI

Kdyz zcela ponechdme stranou genetické testy zdravotnich,
fyzickych a psychickych dispozic, pak v oblasti hledani rodo-
vého ptivodu jde predev$im o testy autozomalni DNA (atD-
NA), s jejichz pomoci Ize zjistovat miru sdilenych segmenta
DNA a nachazet tak vzdalené ¢i neznamé ptibuzné z obou ro-
dicovskych stran za celem sestavovani ¢i ovéfovani matric-
niho rodokmenu (Bettinger 2019, 52-92). Tyto testy jsou zda-
leka nejpopularnéjsi (dodnes je u nejriznéjsich spole¢nosti
podstoupilo nékolik desitek miliéni lidi), protoze jsou velice
vhodné pro osobni genealogii. Jejich nevyhodou je v§ak ome-
zeni na nékolik poslednich generaci, protoze ,,s kazdou dalsi
generaci se DNA sdilend s jakymkoli predkem sniZuje na po-
lovinu, takze genetickd vybava urcitého konkrétniho predka
deset generaci nazpét jiz pravdépodobné nebude v soucasném
genomu rozpoznatelnd“ (Krause - Trappe 2022, 19; srov. Reich
2019, 13). Autozomalni testy ,,vidi“ primérné jen 5-7 genera-
ci nazpét a z takto vzdalenych generaci dédime uz jen velmi
malé, pokud viibec néjaké segmenty DNA, takze uz v 5. gene-
raci se geneticka informace od nékterych z celkové 32 pred-
ki muze v disledku rekombinace zcela ztratit (Vance 2020,
14). Proto je tieba si uvédomovat, ze ,,nase osobni genealogie,
tak jak je rekonstruovatelnd z historickych zdznamii, neni to
samé jako nase genetické dédictvi“ (Reich 2019, 11) - ve svém
matri¢nim rodokmenu mame celou fadu lidi, ke kterym jsme
patrnou genetickou stopu jiz zcela ztratili.

Soucasti atDNA testtl je i test pohlavniho chromozomu X (X-
-DNA), jehoz jednu kopii dédi muzi vyhradné po matce, za-
timco Zeny jednu kopii dédi po matce, druhou po otci. Tato
unikétni a ponékud komplikovand dédi¢nost muze specifi-
kovat, z jaké strany ¢i uzsi podmnoziny vsech predki muize
nalezend shoda pochazet, soucasné ale ma celou fadu limitt
a interpretacnich obtizi (Bettinger 2019, 136-150), kvuli kte-
rym se v osobni genetické genealogii pfili§ ¢asto nepouziva.
V populacni genetice v§ak mutize v kombinaci s jinymi typy
genetickych analyz poskytovat informace o odlisném chovani
muzil a Zen v procesu miseni s jinou populaci, at uz v prehis-
torii nebo neddvné minulosti (Reich 2019, 44-45, 233-234).

3 Vsouladu se zavedenym tizem budeme v kontextu celého ¢lan-
ku dle potfeby pouzivat a stfidat pojmy haploskupina, mutace, SNP,
linie a vétev jako pojmy ekvivalentni a pro nase ucely zaménitelné.
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Dalsi, naopak hojné vyuzivanou soucasti atDNA testil jsou
i ,biogeografické“ odhady neboli odhady tzv. ,etnicit®, o je-
jichz nespolehlivosti svéd¢i uz jen to, Ze u rtiznych testujicich
spole¢nosti vychazeji zpravidla zcela jinak. Jednotlivé
spolecnosti maji své vlastni ,etnické klastry®, tj. referen¢ni
vzorky vytvorené na zakladé¢ databaze svych vlastnich klientd,
z nichz pak tyto odhady odvozuji. Pomoci atDNA lze samo-
ztejmé odhalit predka odli$ného etnického ptivodu a pomoci
vétstho mnozstvi segmentt, jez dand spole¢nost identifiku-
je jako urcitou etnicitu, uvazovat o piivodu nékterych svych
predki pravé z této oblasti, nicméné ,vzhledem k tomu, ze je-
dinec nevlastni veskerou DNA svych predkii, nemusi ani nutné
odrdzet celou jejich etnickou ptislusnost, takze je obtizné, ne-li
nemozné stanovit jeho etnicitu® (Bettinger 2019, 62). Zasad-
nim problémem je kone¢né uz jen samotny pojem ,etnicita®
ktery je daleko spiSe subjektivnim védomim sounalezitosti
s urcitou skupinou nez geneticky métitelnou a identifikova-
telnou veli¢inou.

K vylozenym dezinterpretacim v ramci atDNA testova-
ni svadéji predev§im odhady davné kmenové prislu§nosti
a také vysledky udajné odhalujici vyznamné predky (nejcas-
téji Slechtického ¢i kralovského pivodu) a jiné slavné pii-
buzné (Rutherford 2021, 168-181). Tyto typy populdrnich
testll zcela prehlizeji fakt, ze ,nase rodokmeny nejsou Zadné
stromy, ale zamotané sité“ (ibid, 166) — neboli mnozstvi na-
$ich predku se v kazdé generaci dvojndsobi, ale pouze teo-
reticky, protoze pfi takto jednoduchém nasobeni by uz jen
pred nékolika sty lety pocet nasich predki presahoval nejen
skute¢ny pocet tehdy Zijicich lidi, ale i pocet vSech dnes zi-
jicich lidi, a dokonce i pocet vsech lidi, kteti kdy zili (ibid,
162). Z toho vyplyva, ze titiz konkrétni predkové se v nasich
rodokmenech vyskytuji na vice mistech a jednotlivé rodové
linie se na mnoha mistech setkavaji. Ze statisticko-matema-
tickych analyz vyplyva, Ze uz na konci 13. stoleti Zzil ¢lovek,
ktery je pfedkem vSech dnes Zijicich Evropanii a u kterého
se nae rodokmeny zacinaji protinat. Pokud postoupime
do hlubsi minulosti, vSichni lidé, ktefi Zili pfed 1000 lety
a zanechali po sobé potomky az do dnesni doby (coz bylo asi
80%), jsou predky vsech dnes zijicich lidi. ,VSechny rodové
linie se sbihaji do kazdého jednotlivce, ktery Zil v 10. stoleti“
(ibid, 164), neboli ,,vsichni Evropané méli nékdy v poslednich
tisici letech spolecné predky“ (Krause — Trappe 2022, 19). Po-
kud bychom to vztahli i mimo hranice Evropy, pak v$ichni
dnes zijici lidé maji spole¢ného predka, ktery zil zhruba pred
3400-3600 lety (Rutherford 167-168). V tomto smyslu lze
testy dokazujici genetickou pribuznost s davnymi slavny-
mi osobnostmi, etniky ¢i kmeny povazovat za jakousi ,ge-
netickou astrologii“ neboli projev tzv. Forerova efektu, ,p#i
kterém se lidé domnivaji, Ze obecné pravdivd tvrzeni presné
plati pravé pro né osobné, ptitom jsou vsak viobecné pravdiva
pro drtivou vétsinu lidi“ (ibid, 181). I bez jakéhokoli draze
zakoupeného testu je totiZ jasné, ze vSichni mame mezi svy-
mi predky nékoho se $lechtickym ¢i kralovskym ptivodem
a slévaji se do nas takika vSechny (pre)historické kultury
a kmeny - ¢im starsi, tim s vét$i pravdépodobnosti, jez se
blizi jistoté (ibid, 168-169).
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Oproti atDNA naopak neni pro osobni genealogii vhodny test
mitochondridlni DNA (mtDNA) pfedavané z matky na dité.
Tento test dokaze analyzou mutaci, postupné se hromadicich
na mitochondrialni DNA, sledovat pouze pfimou matefskou
linii, avSak hluboko do prehistorické minulosti tisice generaci
nazpét az k tzv. ,,mitochondrialni Evé“ - tj. genetické pramat-
ce vSech dnesnich lidi. Ta Zila asi pfed 160 tisici lety (Reich
2019, 13; Krause — Trappe 2022, 27), tedy jesté davno pred
rozchodem anatomicky modernich lidi z Afriky. Pro genea-
logické ucely tyto testy selhavaji vzhledem k pomalé mutac-
ni rychlosti mtDNA, ktera se odhaduje asi na 3000-3500 let
na jednu mutaci (Bettinger 2018, 126; srov. Krause — Trappe,
2022, 27), takze i pti plné shodé dva lidé zpravidla nedojdou
k nedavnéjsi spole¢né pramatce nez zené, ktera zila nékdy
ve stfedni ¢i mladsi dobé bronzové. Tim je vsak tento test
pfinosny pro popula¢né genetické studium prehistorickych
migraci, protoze identifikaci zakladnich mitochondrialnich
haploskupin a jejich vétvi (jak u soucasnych lidi, tak i starych
vzorkd) umoznuje sledovat vétveni lidského fylogenetického
stromu v ¢ase a prostoru. Do dne$ni doby test mtDNA proka-
zatelné podstoupilo vice nez 200 tisic lidi (Vance 2020, 16), jde
vsak o podhodnoceny tdaj zalozeny pouze na poctu vzorka
v nejvétsi databazi americké geneticko-genealogické spolec-
nosti Family Tree DNA; ve skutecnosti tento test v poslednich
20 letech podstoupilo asi pétkrat vice lidi, ale ne vSichni si své
vzorky a vysledky prevedli do archivu a databaze této spolec-
nosti. Slo viibec o prvni testy genetického piivodu nabizené
nejen komercné, ale i bezplatné v ramci vyzkumného Ge-
nografického projektu, ktery probihal od roku 2005 do roku
2019. Jeho poslanim bylo studium prehistorickych migraci
pomoci vzorka odebranych vice nez miliénu lidi z vice nez
140 zemi svéta.® O popularitu mtDNA testovani se vyrazné
zaslouzil vyznamny genetik Bryan Sykes (1947-2020) svoji
populdrné zaméfenou knihou pro Sirokou vefejnost z roku
2001 (Sykes 2004) a pozdéji i vedouci Genografického projek-
tu genetik Spencer Wells. V soucasné dobé spravuje nejroz-
sdhlejsi databazi mtDNA vzorkd jiz zminéna spolecnost Fa-
mily Tree DNA, ktera na jejich zakladé buduje fylogeneticky
strom mitochondridlnich linii. Ten v sou¢asné dobé zahrnuje
pres 214 tisic vzorki z vice nez 180 zemi (mtDNA Haplotree,
online)’ a v dohledné dobé bude pokro¢ilejsimi metodami
zpresnovan v ramci probihajiciho vyzkumného projektu Mil-
lion Mito Project.

V pripadé mtDNA je evidentni, ze pojmy jako ,rekrea¢ni®,
populdrni ¢i ,amatérska“ genetika nejsou zcela adekvatni,
protoze hranice mezi védou a obycejnym laickym zdjmem se
stiraji — poskytnutim svého vzorku mtDNA se mize kdoko-
li zapojit do védeckych projektii a prispét tak poznani lidské
prehistorie. Samoziejmé i zde jsou moznosti nepochopeni

4 Genograficky projekt byl ukoncen v roce 2020, zdjemci si v§ak
mobhli své vzorky a vysledky bezplatné pievést do archivu a databaze
spole¢nosti Family Tree DNA. Tato spole¢nost prevedené vzorky na-
dale uchovava, zpracovava a vyuziva k dal$imu vyzkumu.

5 K datu dokonceni ¢lanku $lo o presny pocet 227 030 mtDNA
vzorki.
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a dezinterpretace, jak ukazala napf. kuriézni medidlni kau-
za ,dnes zZijictho potomka“ slavného mezolitického ,,muze
z Cheddaru® (Sykes 2004, 148-151; Manco 2018, 36-37). Nic-
méné spojeni ¢i alespon prolinani zajmti Siroké a odborné ve-
fejnosti, tedy patrani po vlastnich kofenech v kontextu celé
lidské prehistorie, je velmi plodné pole pro kvalitni védeckou
popularizaci, jak svoji publikaci z roku 2015 prokazala napf.
$védska védeckd novinarka Karin Bojsova (2018).

Jesté Iépe vsak toto idedlni spojeni védy a osobniho patrani
po puvodu predki muze naplnovat testovani chromozomu
Y (Y-DNA), jenz se predava z otce na syna. Tento test v pod-
staté zachovava vyhody testu mtDNA (samoziejmé v ome-
zeni na vyhradné muzskou populaci) a soucasné eliminuje
jeho nevyhody tim, Ze oproti prili§ pomalu mutujici mtDNA
nastavaji mutace na chromozomu Y podstatné rychleji, a to
zhruba jednou za 3 generace (Vance 2020, 27)%. Diky nasled-
nosti téchto viceméné pravidelné nastavajicich a postupné
se hromadicich mutaci, jez vytvareji souvislou, nepretrzitou
fadu pfimé otcovské linie, test Y-DNA ,,dohlédne od sou-
Casnosti (¢i neddvné minulosti dolozené matri¢nimi zazna-
my) pres bezpoclet generaci stovky tisic let nazpét az k tzv.
»chromozomalnimu Adamovi® Jeho stafi se objevovanim
dosud neznamych prastarych linii posouva do stale hlubsi
minulosti (Bettinger 2018, 94) a v soucasné dob¢ se oproti
star$im vypoctim (napf. Soukup 2015, 838; Svoboda 2017,
119) odhaduje na 360 tisic let (Krause — Trappe 2022, 27).
V tom je Y-DNA bezpochyby fascinujici jak pro laiky, tak
pro odborniky, a to i presto, ze z hlediska celého genomu
tvori méné nez 2% genetické vybavy kazdého muze, coz je
dokonce jesté méné nez vétsina Evropand zdédila po nean-
drtalcich (Rutherford 2021, 179).” Y-DNA tedy ani v nej-
mens$im neposkytuje obraz veskerého genetického ptivodu,
tim méné néjakych zasadnich genetickych vloh ¢i dispozic.
Nicméné Y-DNA test jako jediny umoznuje stopovat jednu
nepretrzitou, souvislou rodovou linii (v tomto pripadé otct
a synd) od nejhlubsi prehistorie po soucasnost. V tom pri-
rozené propojuje osobni (rodinnou) genealogii s popula¢ni
genetikou a sblizuje zdjmy laické a odborné verejnosti. Tento
potencidl Y-DNA vyuzil pred 20 lety pro propagaci tohoto
typu testovani (v navaznosti na Bryana Sykese) genetik a ve-
douci Genografického projektu Spencer Wells ve své dnes uz
klasické, byt v mnohém jiz zasadné prekonané populariza¢ni
knize z roku 2003 (Wells 2005). V nasledujicich letech tak
podstoupilo test Y-DNA odhadem pres 750 tisic muzd napri¢
riiznymi testujicimi spole¢nostmi (Vance 2020, 18), byt neni
jasné, jestli jsou do tohoto odhadu zapo¢itani i ucastnici Ge-
nografického projektu z let 2005 az 2020.

6 'V ramci soucasnych nejuzivanéjsich testt dokazeme precist jen
asi 40% chromozomu Y, takZe je mozné, Ze i ve zbyvajicich 60% se
téZ nachazeji mutace vhodné pro genetickou genealogii, jeZ by v bu-
doucnu mohly poskytovat presnéjsi vysledky (Vance 2020, 27).

7 Tézzhlediska geni, které nese, je chromozom Y ndpadné chudy
- prozatim jich bylo identifikovano asi 200 z celkového poctu asi 19
tisic lidskych gent (Vance 2020, 14; Krause — Trappe 2022, 13).
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ZAKLADNI PRINCIPY TVORENI FYLOGENETICKEHO
STROMU Y-DNA

Zatimco ptivodné se k Y-DNA analyze vyuzivalo vyhradné tzv.
STR (Short Tandem Repeats) muta¢nich markerd, s jejichz
pomoci se zakladni haploskupina pomoci riznych programu
pouze odhadovala (Vanék a kol. 2016, 34-37, 51-57; Bettinger
2018, 99-101; Vance 2020, 51-82), dnes uz pfevazuje (presnéji
feceno tento starsi typ testu doprovazi) testovani daleko spo-
lehlivéjsich a stabilnéjsich SNP (Single Nucleotide Polymor-
phism) mutaci, které zakladni haploskupinu nejenze jedno-
zna¢né urci, ale také umoznuje objevovat jeji dosud neznamé,
mladsi vétve, a tak postupovat blize k soucasnosti (Bettinger
2018, 101-106; Vance 2020, 83-92).

Zakladnim soucasnym principem stavéni fylogenetického
stromu Y-DNA je identifikace, pfifazovani a rozfazovani pre-
¢tenych SNP mutaci. Kazdy nové testovany je podle zjisténych
mutaci, které ma spole¢né s nékym jiz otestovanym, zarazen
do urcité vétve. Tyto vétve predstavuji mutace tzv. vefejné
a tedy jiz pojmenované. Spolu s tim jsou ale u doty¢ného pre-
¢teny i mutace tzv. soukromé, které se zatim u nikoho dalsiho
nezjistily. Ty pak ¢ekaji na dobu, kdy budou identifikovany
i unékoho dalsiho nové testovaného - v tom pripadé se z drive
»soukromé“ mutace stane ,verejna“ a je ji prifazeno oficialni
oznaceni, pod kterym je zarazena do fylogenetického stromu
jako jeho dalsi, nové zjisténd vétev. Vétsina z verejnych mutaci,
které jiz utvofily jednu z vétvi stromu, ma téz rtizné pocetnou
tfadu tzv. ekvivalentnich mutaci, coz je shluk pojmenovanych
(a tedy vefejnych), ale zatim nerozfazenych mutaci, u kterych
jesté neni znama jejich ndslednost a vzdjemné uporadani.
K roztazovani téchto ekvivalentnich mutaci dochazi tak, ze
néktefi testovani nékteré z téchto mutaci sdileji, zatimco jinym
nékteré z nich chybéji, coz znamens, Ze jde o mutace, které
vznikly pozdéji. Tim se posloupnost vefejnych mutaci stéle
zpresnuje.

K zarazeni urcitého vzorku do tohoto fylogenetického stro-
mu se dale pouzivaji upfesiujici znaménka *, +, - (Manco
2018, 23; Bettinger 2018, 101-102; Vance 2020, 98). Tak napf.
I-L233* znamend, Ze dany vzorek nese takto oznac¢enou mu-
taci, ale je negativni pro vSechny nasledujici mutace, takze ho
zatim nelze zafadit do zadné ze znamych (tj. pojmenovanych
a vefejnych) mladsich vétvi mutace I-L233. Dale 1-L233+
oznacuje, Ze dany vzorek je nejen pozitivni pro tuto mutaci, ale
také pro nékterou z nasledujicich mutaci a patii tedy do nékte-
ré ze znamych mladsich vétvi. Stejnym zptsobem se ale takto
miize oznacovat i souhrn vSech vzorkt spadajicich do vSech
nasledujicich znamych vétvi I-L233. A kone¢né I-1233- ozna-
¢uje vzorek, ktery je pro tuto mutaci negativni a patii tedy
bud do starsi nadrazené vétve, nebo do nékteré z vétvi sou-
béznych (tj. téch, jez se z nadrazené mutace oddélily paralel-
né s I-1233). Timto zptsobem se fylogeneticky strom Y-DNA
neustéle rozristda (Vance 2020, 93-108). Test SNP mutaci tak
neni jednorazova zélezitost s definitivné uzavienymi vysledky,
ale po vlozeni do vhodné (tj. co nejobsahlejsi) databaze se neu-
stale vyviji a upfesiuje spolu s tim, jak pfibyvaji dalsi testovani
¢i dokonce staré vzorky Y-DNA z archeologickych nalezist.
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Prvni pokusy extrahovat aDNA (ancient DNA) z kosternich
ostatkl se tykaly vyhradné mtDNA, ktera se Iépe a ve vétsim
mnozstvi uchovava, extrakce Y-DNA se zacaly provadét tepr-
ve v poslednich letech (Kivisild 2017, 529-530; Manco 2018,
30). Velice rychly a slibny rozvoj technologickych moznosti
sekvenovani nejen mtDNA, Y-DNA a X-DNA, ale pozdéji
i analyza celého genomu neboli WGS (Whole Genome Se-
quencing) ze starych vzorkii a prekonani zdsadnich obtizi
zpusobenych napf. kontaminaci vedl k souc¢asnému rozvoji
archeogenetiky (Manco 2018, 10-11; Reich 2019, xx-xxvii;
Krause - Trappe 2022, 6-18). Ta ndm umoznuje ,,¢ist archaic-
ké i soucasné genomy, jako by to byly denikové zdznamy osob-
nich pribéhii migrace a genetického miseni. Genetika se proto
musi stat zdkladni sloZkou historického bdddni.“ (ibid, 218).
V analyze starych Y-DNA vzorkd (aY-DNA) sice dosud pre-
trvava rada metodologickych obtizi (Kivisild 2017, 530-533),
ale i tak tyto vzorky vyrazné napomahaji tvorbé fylogenetic-
kého Y-DNA stromu a umoznuji zpfesiiovat stafi a do urcité
miry i geograficky ptivod jeho vétvi. Soukromé geneticko-ge-
nealogické spolecnosti Family Tree DNA a YFull, jez buduji
dva nezévislé fylogenetické stromy Y-DNA linii, tyto vzorky
(publikované v odbornych ¢lancich) ke tvofeni svych stromi
bézné vyuzivaji a zapracovavaji.?

Spolu s prudce nartstajicim poctem analyz aY-DNA a starych
vzorkd v dostupnych databézich (napf. Quiles, online; Allen
Ancient DNA Resource, online) se zdokonaluji i metody vy-
poctu stari posledniho, tj. nejmladsiho spole¢ného predka ne-
boli TMRCA (Time to Most Recent Ancestor). Ty se pokou-
$eji co nejpresnéji urcit, pred jakou dobou se zhruba narodil
posledni spole¢ny predek skupiny (tj. nejméné dvou) muzd,
ktefi maji na Y-DNA urcitou miru sdilenych mutaci. Tyto
metody vypoctu jsou stale velmi otevienym tématem odbor-
nych diskuzi (Vance 2020, 231-244) a fady studii (z novéjsich
napt. Irvin 2021; McDonald 2021). Az do nedéavné doby po-
skytovala tyto odhady pro vSechny vétve svého fylogenetic-
kého stromu Y-DNA ruska soukroma geneticko-genealogicka
spole¢nost YFull (YTree, online), neddvno je vSak na zakladé
odlidné a slozitéjsi metodiky zacala vypocitavat a zvefejiovat
téZ americkd spolecnost Family Tree DNA (FamilyTreeDNA
Discover, online). Zadné soucasné metody a nastroje na vy-
pocet TMRCA (at uz s pomoci STR nebo SNP mutaci) vsak
neposkytuji presnéj$i odhady nez v nejlep$im pripadé (tj.
u nejmladsich vétvi zasahujicich do soucasnosti) v rozmezi
100-150 let (Vance 2020, 66), typicky vSak v rozmezi +/- né-
kolik set let, v ptipadé velmi starych vétvi i nékolik tisic let.
Presto se ukazuje (zejména v pripadech, kdy je posledni spo-
le¢ny predek doloZeny v matri¢nich zaznamech), Ze jsou tyto
odhady TMRCA v ramci uvedeného rozmezi vétsinou po-
mérné spolehlivé a stale se zpresnuji nejen samotnou meto-
dikou vypoctu, ale predevsim s vétsim poctem otestovanych.
Podobné jako fylogeneticky strom mtDNA i tento zatim nej-

8  YFull tyto vzorky viditelné zatazuje do svého stromu (YTree,
online), zatimco Family Tree DNA s jejich pomoci strom tvori, ale
viditelné jsou pouze v néstroji FamilyTreeDNA Discover v ramci
sekce Ancient Connections (FamilyTreeDNA Discover, online).
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obsahlejsi strom Y-DNA spravuje a sestavuje americkd spo-
le¢nost Family Tree DNA. Prvni publikovany strom, ktery
v roce 2002 zacal pro tuto spolecnost tvorit popula¢ni gene-
tik Michael Hammer z Arizonské univerzity, mél 153 vétvi,
zahrnoval 243 identifikovanych SNP mutaci, a pokryval
tak hlavni otcovské linie z celého svéta v zatim jen hrubém
rozliSeni. Dnes v sestavovani tohoto stromu pokracuje fylo-
geneticky specialista Michael Sager, a to pomoci zatim nej-
pokrocilejsiho testu, jez tato spole¢nost nabizi, zvaného Big
Y-700, a to s vysokym rozlisenim, jezZ umoznuje NGS (Next-
-Generation Sequencing) technologie (Vance 2020, 213-216),
pro komer¢ni ucely spusténa roku 2013. Koncem roku 2021
spole¢nost Family Tree DNA publikovala oznameni, Ze tento
fylogeneticky strom pravé piesahl 50 tisic vétvi Citajicich uz
460 tisic identifikovanych SNP mutaci® odvozenych z vice nez
214 tisic vzorkd. V této podobé jde o nejrozsahle;jsi fylogene-
ticky strom otcovskych Y-DNA linii, ktery byl dosud sestaven.
Jednotlivé casti stromu se v zavislosti na poctu testovanych
vzorkd li$i v mife rozliSeni, nicméné plati, Ze s ptibyvajicimi
testy setrvale nartista pocet nové objevenych vétvi, a vzriista
tedy pravdépodobnost, Ze testovany jedinec dosahne
svou posledni, tj. dosud nejmladsi zjisténou SNP mutaci
do genealogicky dohledné, tj. matri¢ni doby. Po vypoctu
TMRCA, tedy odhadované doby k nejmlads$imu spole¢nému
predkovi, se ukazalo, Ze pro mnoho béznych haploskupin pla-
ti vice nez 50% pravdépodobnost, Ze testovani jedinci tvorici
urcitou posledni vétev maji spole¢ného predka v poslednich
500 letech (Y-DNA Haplotree Reaches 50,000 Branches, on-
line). Také tento fylogeneticky strom je vefejné pristupny (Y-
-DNA Haplotree, online), a tedy plné vyuzitelny k laickému
genealogickému badani, ale i k védeckému vyzkumu. Stoji
za zminku, Ze ve své trvalé aktualizaci a obsdhlosti jiz davno
prekonal oficidlni strom Mezindrodni spole¢nosti pro gene-
tickou genealogii (ISOGG), ktera jiz patrné nestiha zapra-
covavat nové vysledky a od roku 2020 zatim nebyl jeji strom
aktualizovan (Y-DNA Haplogroup Tree 2019-2020, online).
Pod spole¢nosti Family Tree DNA také funguje celd fada te-
maticky rtizné zaméfenych vyzkumnych projektii spravova-
nych specialisty na danou oblast, at uz jde o jednotlivé ha-
ploskupiny a jejich vétve, prijmeni, geografické oblasti atd.
(napt. I2a Y-Haplogroup Project, online). Kazdy zdjemce
se tak mtize zapojit do vyzkumu at uz aktivné (sledovanim
aktualnich vysledkd, vzdélavanim se ve vzajemné diskuzi ¢i
iniciovanim a sbérem dal$ich DNA test), nebo pasivné (po-
skytnutim svych vysledkd k dalsi analyze).

V pripadé Y-DNA testil a stale se zdokonalujicim moznostem
jejich vyuziti a interpretace tedy jiz urcité neni tfeba doka-
zovat jejich znaény vyzkumny potencial, bezpe¢né vzdaleny
odtivodnénym vyhraddm na adresu populdrni ,,rekrea¢ni ge-
netiky*

9 Odlisny pocet vétvi a identifikovanych mutaci je dan tim, Ze vét-
$ina vétvi ma fadu tzv. ekvivalentnich mutaci (viz vyse). Dale stoji
za zminku, Ze jiz za nékolik mésicii, tedy k datu dokonéeni ¢lanku,
dosahl tento fylogeneticky strom poctu 60 tisic vétvi.
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Po sTOPACH OTCOVSKE LINIE: PUVOD A SIRENT Y-DNA HAPLOSKUPINY I-L233

Y-DNA V KONTEXTU SEKVENOVANI CELEHO
GENOMU (WGS)

Pro studium prehistorického vzniku, vyvoje, Sifeni a miseni
nejriznéjsich lidskych populaci v ¢ase a prostoru se tzv. uni-
parentalni markery (tedy mtDNA a Y-DNA) povazuji za ne-
dostacujici a zbyte¢né omezené. Archeogenetika a popula¢ni
genetika dnes analyzuje DNA na trovni celého genomu, a te-
prve porovnani starych a soucasnych vzorktl pomoci WGS
(Whole Genome Sequencing) technologie ,,poskytuje Siroky
obraz o genetickém sloZeni urcité populace a jeji pribuznosti
k populacim ostatnim.“ (Manco 2018, 33). Je patrné, ze WGS,
jez timto zptisobem spojuje vyhody vSech vys$e zminénych
testd, bude se sniZujici se cenou postupné ¢im dal vice pro-
nikat i do komer¢niho testovani. David Reich dokonce tvrdi,
ze Genograficky projekt, zalozeny vyhradné na mtDNA a Y-
-DNA, byl zastaraly uz na svém pocatku a jeho funkce propa-
gace a popularizace rekreacni genetiky zdaleka prevazila nad
jeho skute¢nymi védeckymi pfinosy, protoze uz v té dobé bylo
jasné, ze veskeré informace o lidské minulosti ziskané na za-
kladé Y-DNA a mtDNA, jsou v podstaté vytézené, a budouc-
nost popula¢ni genetiky spociva v analyze celého genomu.
Pokud tedy hledame v genetice pfibéhy, pak z hlediska celého
genomu jde o pribéhy desitek tisic nezavislych rodovych linii,
nikoli pouze téch dvou, jez jsou sledovatelné pomoci matei-
ské ¢i otcovské linie (Reich 2019, 10). S tim lze vSak souhlasit
jen z&asti, a to z nasledujicich divoda.

Zaprvé, informace poskytované mtDNA a Y-DNA zdale-
ka vytézené nejsou, jak ukazuje uz vyse zminéné rozriistani
obou fylogenetickych stromtl, ve kterych stale ptibyvaji dosud
nezndmé vétve, jez dokonce mohou nase nejstarsi spolecné
genetické prarodi¢e posouvat do hlubsi minulosti. To zcela
zasadné provéfuje a zpresnuje nase dosavadni poznatky.

Dile je tfeba zminit, Ze i v analyze celého genomu si mtDNA
a Y-DNA udrzuji svtij klicovy vyznam hlavné v pripadech,
kdy se muzské a zenské linie ocitaji ve stejnou dobu na od-
lisnych trajektoriich, jako jsou napt. objevitelské, dobyvatel-
ské ¢i vale¢né udalosti a s nimi spojené migrace a populacni
miseni (Manco 2018, 34). Ndpadné zmény na Grovni mtDNA
a Y-DNA, jez byvaji v téchto ptipadech ve vyznamném nepo-
méru, jsou mimoradné vypovidajici. Jak jesté uvidime dale,
pouze mtDNA a Y-DNA nastinuji genderové specificky cha-
rakter napf. indoevropské migrace z vychodnich pontskych
stepi do Evropy pred necelymi 5 tisici lety nebo podobu mi-
seni ptivodnich evropskych lovcil a sbéracii se zemédélci, jez
pred 8 tisici lety prichdzi z Anatolie. Ostatné sam David Reich
pouziva ve své publikaci analyzu nepomértt mtDNA a Y-DNA
a téz X-DNA k objasnéni celé fady konkrétnich pripadu (Re-
ich 2019, 128, 137, 233, 235, 236-237, 239-240, 244-245).

A kone¢né 1ze namitnout, ze pribéhy desitek tisic nezavislych
rodovych linii vedou nanejvyse k obecnému zavéru, ze vsichni
jsme vice ¢i méné (v mladsi ¢i vzdalenéjsi minulosti) pfibuzni.
To je zakladni fakt, ktery muze populaéni genetika upfesiovat
a spise jemné doladovat analyzou drobnych rozdili, v nichz se
lisime, a tak poskytovat detailnéjsi obraz ptivodu a cest nasich
predka v méné vzdalené minulosti (Rutherford 2021, 122-131;
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srov. Krause — Trappe 2022, 155). Av$ak pouze mtDNA a ze-
jména Y-DNA nam v tomto nekone¢ném predivu pribuznosti
dava moznost sledovat, doslova stopovat ptibéh urcité jedné
nepretrzité (byt z hlediska celého genomu zanedbatelné) rodo-
vé linie od nejhlubsi prehistorie az po soucasnost, a propojovat
tak poznatky populacni genetiky s osobni rodinnou genealo-
gii. Jde o mimoradné nazorné spojeni spole¢né sdilené minu-
losti s individualné jedine¢nou soucasnosti.

Estonsky populacni genetik Toomas Kivisild v kontextu
prevladajicich analyz celého genomu nadale zdtiraziuje velky
potencial Y-DNA, a to predev§im v kombinaci s analyzami
atDNA, mtDNA a X-DNA. A véri, Ze tento potencial si chro-
mozom Y podrzi i budoucnu ,,az dalsi odbéry poskytnou vét-
$i mnozstvi vzorkii a lepsi pokryti jednotlivych geografickych
oblasti v ¢ase” (Kivisild 2017, 541). Dodejme, ze k takovému
dostate¢né reprezentativnimu mnozstvi a zastoupent jisté pri-
spivaji nejen staré, ale i souc¢asné vzorky z databazi seriéznich
geneticko-genealogickych spole¢nosti.

Pokud se tedy v nasledujici ¢asti podrobnéji zaméfime
na jednu konkrétni Y-DNA linii, bude to z nékolika divod.
Za prvé, ackoli jde o pomérné vzacnou haploskupinu, uz jen
v neprili§ vzdalené minulosti (jak jsme vidéli, nejdale v 10.
stoleti) tvori sice minimalni, ale pfesto nedilnou soucdst pti-
vodu dnes jakéhokoli zijictho Evropana. Za druhé, autor to-
hoto ¢lanku ma moznost se pravé této davné linii detailnéji
vénovat, nebot ji mize skrze osobni rodinnou genealogii pro-
pojit se soucasnosti (Erban 2021). Za tfeti, detailnim zameé-
fenim na jednu konkrétni haploskupinu chceme poskytnout
doklad, Ze Y-DNA miize stale pfinaset nové poznatky formou
snadno dostupného geneticko-genealogického testovani, jez
by bylo $koda odbyvat nalepkou pouhé ,rekrea¢ni genetiky*

PROBLEMATIKA HLEDANI PUVODU Y-DNA
HAPLOSKUPIN

Pokud chceme uvazovat o piivodu a $ifeni jakékoli haploskupi-
ny, je idealné tfeba zapracovat a propojit poznatky vice obort,
a to predev$im popula¢ni genetiky, archeogenetiky, environ-
mentalnich déjin, archeologie, historie a mnoha jinych, coz je
vsak tkol, ktery svoji naro¢nosti a ambicidéznosti moznd az pti-
li§ presahuje moznosti, které nam sledovani ur¢ité Y-DNA li-
nie ve skute¢nosti viibec poskytuje. Je jisté velmi lakavé nalézat
asociace, shody a nabizejici se korelace mezi urcitymi haplos-
kupinami a archeologickymi obdobimi, kulturami, etnickymi
¢i jazykovymi skupinami a archeologicky ¢i historicky doku-
mentovanymi migracemi, soucasné je ale s tim spojena fada
metodologickych problémd, jez by nas mély udrzovat v maxi-
malni interpreta¢ni opatrnosti (Manco 2018, 34-35). Omezme
se jen na nékteré z téchto obtizi a rizik.

Predevs$im je velmi nepravdépodobné, aby urcitou populaci
dlouhodobé tvotila pouze jedna Y-DNA haploskupina, naopak
1ze predpokladat, Ze ¢asem se v kazdé populaci v dtsledku vnéj-
$ich kontaktti i vnitfniho vétveni pfirozené zvySuje rozmanitost
rodovych linii. Pfedev$im vzdcnéjsi, malo pocetné haplosku-
piny nelze asociovat s urcitou populaci, protoze dand Y-DNA
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linie mtize byt vysledkem Zivotni cesty jednoho jediného ¢loveé-
ka. Na druhou stranu je tfeba pripustit, Ze zejména v prehisto-
rickych dobach ,,muze byt urcita haploskupina nékolik tisicileti
omezena na jednu pohodinou ekologickou niku, pokud ji néjaky
vnéjsi podnét nedonuti k pohybu“ (ibid, 35). V ¢ase lovecko-sbeé-
ra¢skych kultur v§ak mohl byt tento pohyb daleko intenzivnéj-
81, nez si dnes predstavujeme, a mohl zahrnovat jak teritoria
viceméné vymezena, tak i v zasadé neohranicend.

Dale bychom méli mit na paméti, ze nové haploskupiny vznika-
ji na zdkladé ndhodnych mutaci na chromozomu Y u jednoho
¢lovéka kdekoliv a kdykoli, tedy i v dobach, které nejsou roz-
poznatelné a identifikovatelné se vznikem a $ifenim urcité ar-
cheologické kultury. Vznik novych vétvi urcité haploskupiny si
nelze predstavovat ve smyslu biologické speciace, nebot zatim-
co pro vznik novych druht jsou klicové geografické a posléze
genetické bariéry, rizné Y-DNA vétve mohou vznikat paralelné
na jednom mist¢ a nijak automaticky neimplikuji geografickou
migraci. Jistym ndznakem muze byt, pokud predpokldadand
doba a odhadované misto vzniku dané haploskupiny casové
i izemné odpovidaji archeologicky ¢i historicky sledovatelné-
mu $ifeni urcité kultury. Problémem vsak byva nedostate¢ny
pocet starych vzorkd Y-DNA, jez by poskytly pevnéjsi zaklad
k nalézani téchto korelaci. Jejich problémem je i to, Ze naprosta
vétsina z nich je degradovana a poskozena, takze posloupnost
mutaci zpravidla nelze ,,docist do konce” - u starych vzorki
jsme vétsinou schopni identifikovat pouze starsi ¢i zdkladni ha-
ploskupiny, avsak jejich nejmladsi vétve, které tito kdysi Zijici
lidé reprezentovali, uz pravdépodobné nezjistime. I tak vSak
maji staré vzorky nenahraditelnou vypovidaci hodnotu.

Misto ptivodu haploskupiny ¢i jejiho nejstarsiho rozptylu se
dnes odhaduje na zakladé algoritmii, které vyhodnocuji misto
a staff nalezenych starych vzorkd spolu s geografickym vysky-
tem dané haploskupiny u souc¢asné populace. Z téchto nastrojt
je dnes nejuzivanéj$i SNP Tracker (online), jez vychazi z data-
béze soucasnych vzorki spolecnosti Family Tree DNA a dvou
dostupnych databazi starych vzorka (Quiles, online; Allen An-
cient DNA Resource, online). Alternativnim a jinak feSenym
néstrojem je Y Heatmap (online), jez vychazi z dat spole¢nosti
YFull. Slabinou obou téchto nastrojii je, Ze v nékterych zemich
je genetické testovani obecné daleko rozsifenéjsi nez v jinych,
coz miize v odhadech geografického ptivodu podle souc¢asnych
nositelti pfinaset zkreslené vysledky."

Odhadovana doba vzniku dané haploskupiny se podle predpo-
kladané mutacni rychlosti vypocitava podle odli$nych metod
obou spole¢nosti. V zavislosti na vzorcich, jez maji spole¢nosti
Family Tree DNA a YFull ve svych databézich a zapracované

10  Zajimavym zptlisobem toto zkresleni obchazi spole¢nost Fami-
ly Tree DNA, ktera ve svém novém nastroji FamilyTreeDNA Dis-
cover uvadi geograficky ptivod nositeltt dané haploskupiny (v ramci
polozky Country Frequency) procentualné vzhledem k celkovému
poctu vzorkd, jez ma z dané oblasti piivodu ve své databazi. Timto
zpusobem se muze ukazat, Ze ackoli v absolutnich ¢islech je urcita
haploskupina zdanlivé nejcetnéjsi v urcité oblasti, v pomérnych ¢is-
lech zde muize mit obdobné zastoupeni jako v oblastech jinych (srov.
Y-DNA Haplotree a FamilyTreeDNA Discover, online).
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ve svych fylogenetickych stromech, se tyto odhady v ramci
uvadénych rozmezi mnohdy viceméné shoduji, jindy vsak i vy-
raznéji rozchazeji. Odlisné vysledky u obou spole¢nosti i zmi-
nénych nastroji nutné neznamenaji zdsadni nepouzitelnost
téchto metod, naopak mnohdy poskytuji podnéty pro hlubsi
analyzu a také vybizeji k nalezité interpreta¢ni stfizlivosti. Pro-
toZe spousta rodovych linii urc¢ité haploskupiny ¢asem vymira,
tj. nezanechava muzské potombky, obé spole¢nosti shodné odli-
$uji odhadovanou dobu vzniku dané haploskupiny od TMRCA
(Time to Most Recent Ancestor), tedy od doby, kdy ptiblizné
zil posledni (tj. nejmladsi) spole¢ny predek vSech soucasnych
nositeltl dané haploskupiny.

Casové odhady mohou nabizet zajimavé souvislosti zejména
tehdy, kdyz se spolu s nimi zaméfime na samotny tvar
fylogenetického stromu ur¢ité haploskupiny, tedy zptisob jeho
vétveni a rozriistani. Mala pocetnost novych vétvi miize nazna-
¢ovat obdobi ,,hrdla lahve®, béhem kterého se pocetnost urdi-
té muzské linie v populaci prudce snizila az téméf k vymfeni.
Naopak napadné rychlé vétvent, tj. nahly vznik novych mutaci
v kratké dobé muize naznacovat prosperitu a $iteni dané linie
do novych oblasti. .,V obdobich populacniho riistu preZiva vice
potomkii, coz ddvd novym SNP mutacim vétsi moZnost prezivat
a ndsobit se. Rychly populacni ndriist se tak miiZe geneticky pro-
jevit nahlym rozkvétem novych haploskupin, jez vznikaji zhruba
ve stejném case z jednoho zakladatele. Migrace nejde pokazdé
ruku v ruce s populacni expanzi, ale moznost $ifit se do nového
tizemi je jednou z hlavnich ptic¢in ndhlého populacniho riistu®
(ibid, 35-36) a jisté i obracené — populac¢ni rist mize stimulo-
vat hleddni novych zivotnich teritorii. Pokud tedy mame urcité
divody predpokladat, ze dana haploskupina se v urcité dobé
nachdzela v ur¢ité oblasti, a ¢asové odhady jejiho nahlého roz-
rodu se kryji s archeologicky ¢i historicky dolozenymi migra-
cemi, mize to poskytovat vétsi jistotu, Ze pfinejmensim nejsme
na zcela Spatné stopé.

Zda se byt logické, ze ¢im déle se urcita haploskupina v ur¢ité
oblasti nachazi, tim zde ma vice ¢asu k hromadéni svych variaci,
coz se u Y-DNA projevi napadnou pocetnosti vétvi dané hap-
loskupiny v této oblasti. Rozhodné v8ak nelze zevseobecnovat,
Ze regiony s nejvy$si mirou rozmanitosti ur¢ité haploskupiny
jsou skute¢né mistem jejtho piivodu. Tento teoreticky pred-
poklad mohou zasadné narusit pozdéjsi migrace. Kone¢né je
tteba — zejména v pripadé malych nebo pocetné kolisajicich
populaci - brat v ivahu i celou fadu pfi¢in ¢i ptipadi gene-
tického driftu, jako je napt. ,efekt zakladatele®. To je jev, kdy
i v malé skuping, ktera se roz$ifi do nové oblasti, velice rychle
prevladne urcitd genetickd varianta (coz muize byt i urcitd mu-
tace Y-DNA). Podobny je ,.efekt priboje®, kdy predvoj $itici se
skupiny narazi na geografickou ¢i jinou prekazku, jez ji zadrzi
a v této ,,odrazené viné” rychle ur¢itd varianta prevladne a vy-
sledné je tak v populaci ¢etnéjsi, nez piivodné byla (ibid, 24-25).
To je spiSe jen namatkovy prehled nejc¢astéjsich interpretacnich
obtizi. Navzdory vSem témto i jinym omezenim by v$ak bylo
neadekvatni na unikdtni moznosti chromozomu Y zcela re-
zignovat a viibec se nepokusit je vyuzit. Obecné feceno, teprve
pohled na dynamiku dané haploskupiny, jez se miize odrazet
ve tvaru a vétveni jejiho fylogenetického stromu, ndm spolu
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s prihlédnutim k ¢asovym a geografickym odhadiim mtize po-
moci odhalit pravdépodobny ptivod a smér jejiho $ifeni.

VYVOJ TERMINOLOGIE A TAXONOMIE Y-DNA
HAPLOSKUPIN

Pfedtim, nez se za¢neme podrobné vénovat vybrané haplo-
skuping, je tfeba jesté upresnit zaklady uzivané terminologie.
Fylogeneticky strom Y-DNA se pavodné tvofil na zakladé
hlavnich haploskupin, jejichz vétveni pocinalo u tzv. chro-
mozomalniho Adama a kterym byla pfitazena velka abecedni
pismena. Z téch pak vychazely dal$i podrazené vétve a jejich
podvétve, jez k tomuto velkému tiskacimu pismenu pridava-
ly fetézce dalsich cislic a pismen. V této star$i nomenklatu-
fe by tedy nasi haploskupiné nalezel nazev I2alalblal, coz
vyjadfuje, Ze jde o jednu z mnoha podrazenych vétvi haplos-
kupiny 12, jez je sama vétvi hlavni haploskupiny I. Od takové
taxonomie se zacalo postupné upoustét, protoze je z hlediska
orientace a uziti velice nepraktickd a predevsim se identifika-
cl a zarazovanim dal$ich (star$ich i novéjsich) vétvi musely
tyto fetézce stale nové usporadavat (takze napr. do roku 2016
tato vétev nesla oznaceni [2ala2ala). Nejprve se k takovému
oznaceni haploskupiny do zévorky pridavala prislusna SNP
mutace (Vanék a kol. 2016, 88-117; Hay 2017, online; Bettin-
ger 2019, 102; ISOGG 2020, online), dnes se prevazné, prede-
v§im u mladsich vétvi, pouzivaji rovnou ndzvy SNP mutaci,
k nimz se pfed poml¢ku pro zakladni orientaci prida tiskaci
pismeno identifikujici hlavni haploskupinu (Vance 2020, 96-
98). Haploskupina I-1.233 je tedy jednou z vétvi haploskupiny
12 (I-P215), jez spolu s haploskupinou I1 (I-M253) tvori dvé
vétve hlavni haploskupiny I (I-L758). Ta se oddélila z hap-
loskupiny IJ (IJ-P214), jez se oddélila z IJK (IJK-L15) atd. az
k ,,chromozomalnimu Adamovi“ jako nositeli haploskupiny
A (A-PR2921) (Y-DNA Haplotree, online). K datu dokonce-
ni ¢lanku je I-L233 v kontextu celého fylogenetického stromu
jednou z dosud zndmych 9032 vétvi haploskupiny I (I-L758).
K tomu je tfeba dodat, Ze zde vychazime z fylogenetického
stromu spolec¢nosti Family Tree DNA, takze napt. fylogene-
ticky strom spole¢nosti YFull (YTree, online) je z divodu
odli$né a méné pocetné databaze vzorkd a jinym metodam
¢teni SNP mutaci postaven trochu odli$né — napt. nékteré vét-
ve chybéji nebo jsou jinak pojmenované, protoze pro jejich
oznaceni pouziva tato spole¢nost jiné ekvivalentni SNP mu-
tace. V dal$im textu budeme vychazet pouze z fylogenetické-
ho stromu spole¢nosti Family Tree DNA, ktery je vzhledem
k podstatné vétsimu mnozstvi vzorkt rozvétvenéjsi, a ma tedy
pro nas vétsi vypovédni hodnotu.

Y-DNA HAPLOSKUPINA I V MLADSIM PALEOLITU

Uvodem druhé poloviny ¢lanku bude vhodné ocitovat
jiného autora, ktery sva zjisténi o ptvodu své Y-DNA linie
predznamenava takto: , Ndsledujici ¢dst je teorii, nikoli faktem,
a nemeéli bychom se domnivat, Ze vse je v ni prokdzdno testo-
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vanim DNA. Co zde nabizime, je pravdépodobnd teorie, jak
mohly linie potomkii této skupiny vzniknout (...). Je otdzka, zda
z dosud sestavenych dilkii skldadacky muzZeme jiz zacit nahlizet
celkovy obraz. Jesté budou zapotrebi dalsi uidaje, které bud na-
vrhnou jinou teorii, nebo ji upravi, nebo shromdzdi dostatek
dalsich podpurnych diikazii, aby mohla byt pfijata jako fakt“
(Vance 2020, 159). To plné plati i v naSem pripadé.

Y-DNA haploskupina I se dnes vyskytuje u necelych 20%
muzii evropského ptivodu a vznikla v mlads$im paleolitu jesté
pred vrcholem posledni doby ledové (Vanék a kol. 2016, 95;
Hay 2017, online; Manco 2018, 64). Frekvence vyskytu hap-
loskupiny I s obéma vétvemi I1 a I2 se dnes omezuje takika
vyhradné na Evropu, coz uz dtive vedlo k predpokladu, ze
jde o jasny doklad kontinuity s piivodni evropskou populaci
lovct a sbéraci, a to oproti ,,sesterské” haploskupiné J, ktera
(spolu s haploskupinami E a G) svou frekvenci a mirou va-
riability poukazuje na pozdéj$i migraci prvnich zemédélci
z Blizkého vychodu. Pozdéjsi analyzy starych vzorkd Y-DNA
tento predpoklad potvrdily, i kdyz soucasné prinesly poné-
a sbérace se do urcité miry mohla vyskytovat i u zemédélct
a naopak (Kivisild 2017, 536-537). Vét$inou vsak jde o du-
sledek pozdéjsich vzdjemnych kontaktt. Haploskupina I se
od nadrazené haploskupiny IJ podle sou¢asnych muta¢nich
propocttl oddélila asi pred 41 tisici lety (+/- 5800 let), jeji
nejmladsi spole¢ny predek (MRCA) zil asi pred 34 tisici lety
(+/- 12000 let) (FamilyTreeDNA Discover, online). Tomu od-
povidaji i dosud analyzované nejstarsi vzorky. Kosterni nalezy
asociované s obdobim raného gravettienu z Ceska, Rakouska,
Belgie a Italie jsou na zakladé genetickych podobnosti sdru-
zovany do tzv. véstonického klastru (Svoboda 2016, 358), a to
podle nejlépe pokrytého genomu, jenz byl analyzovan u na-
lezu z Dolnich Véstonic (ID Véstonice 16) a datovan do doby
asi pred 30 tisici lety. Jejich Y-DNA byla ptivodné urcena
jako v mladsim paleolitu bézna haploskupina CT ¢i C (Cla2
a C1b), nasledna analyza v§ak nékteré z téchto vzorkt identi-
fikovala jako nositele haploskupiny IJK, IJ a I (Fu et al. 2016;
Teschler-Nicola et al. 2020). Témito viibec nejstar§imi vzorky
haploskupiny I (I-L758) jsou kosterni ostatky tfi chlapct (ID
11577, 12483 a 12484), z nichz dva byli jednovaje¢na dvojcata,
datované do doby asi pred 31 tisici lety z rakouského nalezisté
Krems-Wachtberg, a dale kostra muze z nalezisté Pavlov (ID
Pavlov1) z doby pred 30 400 lety. Ten uz nesl mladsi, bezpro-
sttedné nésledujici mutaci I-M170 (Quiles, online).

Z analyz celého genomu vyplyvd, Ze v dobé vrcholu posledni
doby ledové (LGM) populace gravettienu nadobro zmizela.
Z ptvodnich evropskych skupin lovcil a sbéract prezila jen
populace aurignacienu na Iberském poloostrové, ktera se sem
uchylila uz pred 32 tisici lety a béhem LGM zde ziistala gene-
ticky izolovana Pyrenejskym ledovcem. Nékteii z prezivsich,
uz asociovani s magdalénskou kulturou, se az pred 18 tisici
lety v zavéru LGM zadinaji béhem nésledujicich 5 tisict let
§ifit za ustupujicimi ledovymi plotnami na severovychod,
do oblasti dnes$ni Francie, Némecka a stfedni Evropy. Zde
se pred 14 tisici lety, béhem prvniho obdobi silného otepleni
znamého jako Belling-Allered, smisili s neznamou popula-
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ci prichazejici sem z refugia na Balkanském poloostrove, jez
obsahovala i genetickou pfimés z oblasti Anatolie a tuto mag-
dalénskou populaci nakonec téméf zcela nahradila (Krause —
Trappe 2022, 51-52; srov. Reich 2019, 91-93).

Nicméné pokud bychom tyto vysledky analyzy celého ge-
nomu méli uzaviit tvrzenim, Ze ,pfinejmensim nejsou v ge-
nomové skladbé soucasnych Evropanti Zddné ditkazy svédcici
o opaku“ (Krause — Trappe 2022, 51), pak je tfeba namitnout,
ze Y-DNA mize naznacovat néco jiného. Pokud totiz hap-
loskupina I vznikla ve stfedoevropské populaci gravettienu,
jak staré vzorky doklddaji, a dodnes ji nese téméf pétina ev-
ropskych muzd, museli néktefi reprezentanti této gravettské
populace obdobi vrcholu posledni doby ledové nékde prezit.
Posledni spole¢ny predek vSech téchto dnes Zijicich potomki
je datovan jesté pred posledni glacialni maximum, i kdyz roz-
mezi{ +/- 12 tisic let mtize spodni hranici zasahovat do jejtho
vrcholu. Y-DNA tedy nabizi i alternativni moznost. Protoze
asi pred 27 tisici lety (+/- 4200 let) se haploskupina I rozdélila
na mutaci I-Z22699 (sméfujici k pozdéjsi I1) a mutaci I-P215
(12) (FamilyTreeDNA Discover, online), mohlo k tomuto roz-
déleni dojit bud ve spole¢ném iberském refugiu (Hay 2017,
online), nebo uz v rtznych refugiich jihozapadni a jihovy-
chodni Evropy, kam se jesté pfed vrcholem LGM nositelé této
haploskupiny mohli uchylit. C4st populace nesouci haplosku-
pinu I mohla odejit na jihozapad do iberského refugia, kde
dala vzniknout podskupiné I1, zatimco jind ¢ast mohla odejit
na jihovychod, do adriatického refugia jako podskupina I2.
Nejstarsi vzorek sméfujici k haploskupiné I1 (nesouci pred-
chéazejici mutaci I-Z2699) pochazi z jeskyné Carigiiela na tize-
mi dne$niho Spanélska a je datovén do doby asi pied 24 500
lety (ID 110899) (Olalde et al. 2019; Quiles, online). V oblasti
adriatického refugia se vzorky starych kosti z obdobi vrcholu
LGM prozatim nenalezly, mozna i proto, Ze tamni populace
z obdobi LGM obyvala oblasti, které jsou dnes pod morem.
Nicméné nejstar$i vzorek haploskupiny 12 (I-P215) nesouci
bezprosttedné nasledujici mutaci I-P214 tento model mtize
potvrzovat — jde o dolni ¢elist jedince z doby asi pred 18 800
lety nalezenou v jeskyni Riparo Tagliente (ID Tagliente2)
v dne$ni severovychodni Italii (Bortolini et al. 2021; Quiles,
online). Jde o nalez asociovany s kulturou pozdniho epigra-
vettienu, ktery predstavuje zatim nejstar$i doklad lidského
osidleni jizniho svahu Alp (Bortolini et al. 2021, 2484). Tento
nélez na zakladé komplexni analyzy déle dokazuje, Ze ,velké
migrace, které silné ovlivnily geneticky piivod vsech Evropanii,
zacaly v jizni Evropé podstatné drive, neZ se dosud uvddélo,
a probihaly v této oblasti jiz béhem chladné fize ndsledujici
po vrcholu LGM, pravdépodobné diky postupnému zmensovdni
plochy ledovcii a rozsitovini lesii jesté pred rychlym oteplenim
Bolling-Allerod. UZ v této dobé byly jizni Evropa, Balkdn, vy-
chodni Evropa a zdpadni Asie soucdsti jedné sité refugii a vy-
ménovaly si geny i kulturni informace® (ibid, 2490). Y-DNA tak
nabizi moznost, Ze ptvodni populace nositelt kultury stre-
doevropského gravettienu zcela nezanikla, ale mohla se z¢as-
ti prfesunout do adriatického refugia v oblasti Balkanského
a Apeninského poloostrova, odkud po promichani s popula-
cemi zdpadni Asie a Anatolie prispéla k oné ponékud zdhadné
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populaci, ktera spolu s ¢asti populace z Iberského poloostrova
znovu zabydlela Evropu na konci doby ledové. V kazdém pii-
padeé lze shrnout, Ze Y-DNA haploskupina I prokazuje jistou
miru popula¢ni kontinuity mezi Evropou pred posledni do-
bou ledovou a po ni, a to navzdory zna¢nému vymirani a na-
hrazovani nékterych populaci jinymi. Stejny zavér ostatné
poskytuji i mtDNA haploskupiny U2, U4 a U5 (Vanék a kol.
2016, 128-129; Manco 2018, 50, 63).

PUVOD A ROZSIRENI HAPLOSKUPINY I-1233
V MEZOLITU

V mezolitu je$té existovala urcita mira diverzity zastoupe-
nych Y-DNA haploskupin (Hay, 2020), av§ak haploskupina
I s nejriiznéj$imi vétvemi I1 a I2 je pro toto obdobi nejty-
pictéjsi a zcela jasné prevlada. Postupné nahradila predevsim
vétve ptivodné bézné haploskupiny C (C-M216), jez sice zce-
la nezanikla, ale s ohnisky nejcastéjsiho vyskytu ve stfedni
Asii, jihovychodni Asii a Oceanii je dnes roztrou$ena po ce-
1ém svété, naopak v Evropé je se svymi dosud znamymi cca
100 nositeli extrémné vzacnd (Kivisild 217, 534-535; Manco
2018, 64; Haplotree, online). To jen doklada, ze populace
Evropy uz pred prichodem prvnich zemédélct prodélavala
zésadni zmény a nase usudky zaloZené na rozlozeni, frek-
venci a variabilité haploskupin v sou¢asné dobé mohou byt
zavadéjici.

Pokud odhlédneme od dalsiho vétveni haploskupin I1 a 12
a budeme sméfovat jiz pfimo k haploskupiné I-L233", vse
nasvédcuje tomu, Ze $lo o potomky muzské linie I-S21825+,
ktefi asi pred 17 tisici lety zacali pronikat do postupné se
zalesniujicich svaht Alp a poté se §ifili za migrujicimi sobi-
mi stady pravdépodobné podél Ryna na sever jako soucast
populace zapadoevropskych lovct a sbérac¢tt (WHG). Nej-
star§imi vzorky mutace I-S21825 jsou kosterni ostatky z kra-
sové jeskyné Bichon ve Svycarsku (ID Bichon) z doby asi
pred 13 750 lety (s nejmladsi zjisténou mutaci I-BY33138)
a ze skalniho ukrytu Rochedane v pohofi Jura ve vychodni
Francii (ID Rochedane) z doby asi pred 13 tisici lety (Jones
et al. 2015; Fu et al. 2016; Quiles, online). Sifeni vétvi této
mutace do severni Evropy mohou dokladat nejstar$i vzor-
ky bezprostfedné nasledujici mutace I-S21204. Jeden z nich
(s mlad$i mutaci I-FT344596*) z doby asi pred 8800 lety
pochazi z nalezisté Stora Bjers na Gotlandu (ID SBj), druhy
z doby asi pred 7700 lety (ID 10015) ze $védského nalezisté
Motala (Quiles, online). Pfi pohledu na geograficky ptivod
soucasnych otestovanych nositeld haploskupiny I-L233 se
nicméné rysuje patrné ohnisko spi$e na severozapadnim po-
brezi stfedni Evropy. Proto se pro tuto haploskupinu v zajmu

11 Nejnazornéjsi predstavu o postupné radé dosud zjisténych
mutaci vedoucich k I-L233 (véetné odhadnuté doby dané mu-
tace k poslednimu spole¢nému predkovi, archeologické doby,
poctu vétvi, poctu soucasnych nositeld i starych vzorka) poskytuje
polozka Ancestral Path v néstroji FamilyTreeDNA Discover (I-L233
Ancestral Path, online).

15



Po sTOPACH OTCOVSKE LINIE: PUVOD A SIRENT Y-DNA HAPLOSKUPINY I-L233

Bergen

Heisinki
Stockholm Tallinn
Eestl

Gatebarg

Danmark
Kevenhavn
Lietuva

Kanwhunipag |~ @
Gaue PR Vs
fpoAHo.

Bydgoszcz

Bialystok
Poznar L
Polska. BWarszawa O
Lublin
Wracaw Tiyusx
Keakéw
Eesko

Luxembourg
Stugan Wien .+ Slovensko
s

Monchen Sepl
Osterreich

Magyarorszag. /' ciyi Nanoca

Stovenija Timisoara. R

Venezia Beorpaj)

Torino

Craioval 84
Sarajevs Cpowja

Monaco, 3 )
% Cittd di San’
Bredornts arns
" Neogun®, Bunrapy

Romas ‘Italia % Cxonje

Bar

Napol ©eooiroyik

o
Uistioa Palermo- Tatpas +EAMIC,
a Murcia
Sevila
Mslaga O - Constantine

I i <
Gifiraltar i) 2 Malta

Kanwunrpay

Vilnigs
1PoaHG
Bialystok
oWarszwa o

Lublin
Tiyuex

Keakow

Siovensko

Magyarors2dg /' ciyinopoca

Timisoara. R

3 Searpals
Torine R s
{ Craioval Bucyl

Maraca

" Seopmad Bunrapy
S Cronge

Napoll

©rooaraviky

Usboa Palegmas

C Lot poiivin "5
Malaga o
oran i Malta

Ratpas ~EAAG

o
Gl

zékladni orientace vzilo oznaceni ,Western®, dfive ponékud
anachronicky ,,Chauci“'? (BritainsDNA haplogroup nickna-
mes, online).

Tato oblast pravdépodobné nebude ndhodna, nebot se zde
v této dobé nachazelo uzemi tzv. Doggerlandu, ktery pres
dnesni Severni mote spojoval jako obrovsky pevninsky
most evropské pobfezi s Jutskym poloostrovem a Britanii
az po Skotsko a zasahoval az do zapadniho Baltu, kde pro-
pojoval kontinent s dnesnim Svédskem (Bojsové 2018, 80-
89). Nizinny, ale kopcovité¢ zvlnény Doggerland s jezery,

12 Podle germanského kmene Chauki, ktefi obyvali pobfezni ob-
lasti Severniho more mezi Labem a Emzi (Kiinzl 2019, 52).
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Obr. 1a, b, c. Model $ifeni vétvi Y-DNA haploskupiny I-L233 na zakladé¢ je-
jich diverzity u soucasnych nositelti. Ohnisko umisténé do Britanie je zkres-
leni zptisobené prevahou zde provedenych Y-DNA testti a pozdéjsi migraci
- pravdépodobné by mélo lezet vice na severovychodé v oblasti Nizozemi,
severniho Némecka a Danska. (Y Heatmap Diversity, online).

moktady, deltami fek a planémi postupné zartstajicimi lesem
musel na konci doby ledové svoji ekologickou pestrosti
predstavovat pro zvér i lovce jakousi spadovou oblast. V té
dobé Slo mozna o ,nejptiznivéjsi misto k Ziti v celé tehdejsi
Evropé“ (ibid, 82) — ur¢ité na rozdil od dnes$ni Anglie a Skot-
ska, které oproti Doggerlandu predstavovaly pro mezolitické
lovce a sbérace nehostinné horské oblasti (ibid, 84-85). Ac-
koli odhady genetické trasy umistuji pivod haploskupiny
[-1233 v¢etné nékolika predchozich mutaci do Britanie uz
od mezolitu, jde spiSe o zkresleni dané tim, Ze v Britanii se
dnes testuje vyrazné vice lidi nez kdekoli jinde, pfipadné
pozdéjsimi migracemi (obr. 1a, b, ¢). Je pfizna¢né (viz pozn.
10), Ze ackoli soucasni nositelé této haploskupiny dosahu-
ji v absolutnich ¢islech v Britanii a Irsku az 80% (Y-DNA
Haplotree, online), v pomérnych cislech zde tvoii pouze
1%, podobné jako v kontinentalni Evropé (FamilyTreeD-
NA Discover, online). Stéle jde tedy o Y-DNA linii, ktera je
(k datu dokonceni ¢lanku) se svymi pres 500 soucasnymi
nositeli velmi minoritni. Nezda se pravdépodobné, ze by tak
vzacna haploskupina preckala nékolik pozdéjsich masivnich
migraci, které Britanii zabydlely v neolitu, dobé bronzové,
fimské a raném stfedovéku.

Analyza celého genomu napiiklad ukdzala, Ze neolitickd po-
pulace, jez osidlila Britanii pred 6 tisici lety, odvozovala 80%
svého ptivodu od prvnich zemédélcti prichazejicich do Ev-
ropy z Anatolie a 20% ptvodu zapadoevropskych lovct
a sbéracti - k tomuto smiseni vSak doslo jesté v kontinentdl-

Iy 7

ni Evropé pred rozsifenim zemédélcti do Britanie, coz zna-
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Obr. 2. Caspar David Friedrich: "Severni mote v mési¢ni zati" (1823-1824), Narodni galerie Praha (Zdroj: Wikimedia Commons).

mena, ze podil mistnich lovctl a sbérac¢t na genofondu poz-
déjsi britské populace byl zcela mizivy (Patterson et al. 2022,
588). Tato zemédélska populace byla navic pred 4450 lety
minimélné z 90% zcela nahrazena indoevropskou populaci
kultury zvoncovych poharii piivodem z pontskych stepi (Re-
ich 2019, 114-116; srov. Krause — Trappe 2022, 106). Ta byla
v pozdni dobé bronzové pred 3300 az 2800 lety nasledovand
dlouhodobym genovym tokem mezi Britanii a kontinentdl-
ni Evropou, jenz opét zvedl podil genetické slozky prvnich
evropskych zemédélct v jizni Britdnii az na 38% (Patterson
et al. 2022, 589). V dobé Zelezné se tak podil genetickych
slozek obyvatelstva ve Walesu, Anglii a Skotsku ustalil (dle
riznych regiond) na 47-54% indoevropského ptvodu ze
stepi, 32-38% puvodu ranych evropskych zemédélct a pou-
ze 12-14% zapadoevropskych lovcll a sbéracu (ibid, 591).
Po prihlédnuti k témto silnym popula¢nim vyméndm se tak
jevi pravdépodobnéjsi, ze soucasni nositelé mutace 1-1L233
se dostali do Britanie spise s nékterou z pozdéjsich udalosti,
nez ze by zde byli autochtonni uz od mezolitu. Na druhou
stranu nelze samoziejmé vyloucit, Ze rtizné vétve predchtid-
cu ¢i zastupct linie I-1233 vznikly po obou stranach poz-
dé&jstho mote. Zadny stary vzorek 1-L233 z tzemi Britanie,

ANTHROPOLOGIA INTEGRA VOL. 13 NO. 2/2022

jenz by dokladal pfitomnost této haploskupiny na ostrovech
dfive nez v raném stfedovéku, vSak prozatim nemame k dis-
pozici.”

Podle soucasnych propoctti FamilyTreeDNA Discover (on-
line) vznikla mutace I-L233 asi pred 8400 lety (+/- 1300), coz
je v dobé, kdy tzemi Doggerlandu postupné mizi pod vodou,
nez je po katastrofalni vlné tsunami zvané Storegga asi pred
8100 lety definitivné zaplaveno moiem. Tuto udélost, ktera
jisté vedla k vymfeni mnoha populaci a s nimi i fady Y-DNA
linii, maze odrazet i fakt, Ze soucasni nositelé mutace I-L233
sdileji posledniho spole¢ného predka (MRCA) z doby az o dvé
tisicileti pozdéji, tedy asi pred 6400 lety (+/- 1000). Pfesto tato
udalost nebyla pro véechny taméjsi mezolitické populace stej-
né devastujici a velky vliv zde mély regiondlni rozdily v cha-

13 Rada vzorkd star$i mutace 1-S21825+ nesoucich linii
I-FT344600 pochazi z tzemi Irska, vSechny v$ak jsou z obdo-
bi neolitu (Quiles, online) a je pravdépodobné, ze se sem rozsirily
az se zemédélci. Jde o odlisnou linii, ktera nesmérovala k I-1233.
Ptiznacné je, Ze tato vétev uz nema zadné dal$i pokracujici mutace,
protoze nebyla zjisténa u Zadného soucasného nositele (Y-DNA
Haplotree, online). Jde tedy zfejmé o vétev vymrelou.
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rakteru krajiny. ,,Rozsdhlé oblasti Doggerského pobiezi, a moz-
nd i zbytky souostrovi, mohly pretrvat i po tsunami Storegga
az do neolitu, coz je moznost, kterd ndm usnadriuje porozumeét
prechodu mezi mezolitem a neolitem v severozdpadni Evropé“
(Walker et al. 2020, 1421). Zatimco cela fada prezivsich skupin
a s nimi i Y-DNA linii tuto oblast opousti, populace zahrnujici
nositele mutace I-L233 v oblasti zbytki Doggerlandu, ziejmé
na severozapadnim pobrezi stfedni Evropy, pravdépodobné
zistava (Vanék a kol. 2016, 99; Hay 2017, online) a pokracuje
v rybarském, lovecko-sbéra¢ském zpisobu zivota. Toto nizin-
né, ¢asto zaplavované izemi mezi deltami fek na pobfezi more
byla specifickd ekologicka kapsa a dobré utocisté, které bylo
nezajimavé jak pro postupné prichazejici zemédélce, tak i pro
pozdéjsi indoevropské pastevce, takze si tato skupina mohla
udrzet svij ptivodni zpiisob zivota velmi dlouho i za cenu niz-
kého poctu obyvatel, jez se na urovni Y-DNA projevuje do-
dnes.

Ptivod Y-DNA haploskupiny I-1L233 tedy snad mtizeme klast
do oblasti dnesniho Waddenského mofre, jez tvofi pobfezni
¢ast Severniho morte na uzemi dne$niho Nizozemi, Némecka
a Danska (obr. 2). Tato oblast, dnes tvofena solnymi bazina-
mi a rekultivovanymi pobfeznimi raselinisti, ma z 66% sta-
tus Svétového dédictvi UNESCO, protoze (spolu s dal$imi 15
nizko poloZenymi pobfeznimi oblastmi na svété) predstavuje
kulturni krajinu zcela vyjimecné hodnoty, jez vznikla dimy-
slnou adaptaci ¢lovéka (pomoci naspii, hrazi, kanali, poldra
atd.) na zcela mimorddné ptirodni podminky (Bazelmans et
al. 2012, 114). Do zac¢atku holocénu byla celd tato oblast sou-
casti obrovské oteviené stepi s vétrem unasenymi pisky. Né-
sledné ustoupila lesu, nejprve borovému a bfezovému, poté
smi$enym lesiim s pfevahou dubu a lipy. S postupnym zve-
danim moftské hladiny se nejnize polozena udoli a pis¢ité ob-
lasti proménovaly ve velké prilivové panve, ¢asto ohranic¢ené
pis¢itymi lavicemi a ostrovy vzdalenymi az nékolik kilomet-
rtt od dne$niho pobrezi. Krajina se zacala podobat té, kterou
zde vidime dnes. Zaplavovani oblasti skoncilo pred 5 850 lety,
kdy more sice stéle stoupalo, ale soucasné se pevnina zvedala
usazovanim pisku a hliny. Ve vnitrozemi tak vznikala rozsahla
raselinité. V tomto velice specifickém prostredi se pohybova-
ly malé skupiny mezolitickych lovcii, sbéract a rybart (ibid,
115), z nichZ néktefi patrné nesli Y-DNA mutaci I-L233(+).
Také je ale mozné, ze populace s nositeli mutace I-L233(+) se
pivodné pohybovala na podstatné $ir$im tzemi, coz by od-
povidalo izemnimu rozsahu ptivodniho Doggerlandu, ale po-
stupné byla do této pobrezni oblasti zatlacena nebo pouze tady
se udrzela. Tomu nasvédc¢uje viibec nejstarsi vzorek mutace
I-L233, ktery byl nalezen az na tizemi dnes$ni Litvy (Mittnik
et al. 2018; Quiles, online). Tento vzorek (ID Spiginasl) byl
analyzovan u kosternich ostatkd v hrobé na byvalém ostrové
Spiginas v bazinaté jizni ¢asti jezera Birzulis, které pravdépo-
dobné tvotilo ritualizovanou pohftebni krajinu s pohfebisti,
obétnimi ohnisti a misty pro pohtebni hostiny od mezolitu az
do historické doby. Tyto ostatky patfily asi 35-45 letému muzi,
ktery zil asi pfed 6300 lety, a mohl tak jiz sdilet se soucasnymi
nositeli I-L233 spole¢ného predka. Ackoli byl jeho hrob vyraz-
né poniceny béhem 2. svétové valky a z ostatkil se dochova-
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ly jen fragmenty dlouhych kosti a lebka, dochovana hrobova
vybava (mikrolitické tlomky pazourkovych $ipovych hrota
a oblazky se stopami okru) je asociovany s narevskou kulturou
(Clement 2022b, online). Narevska kultura pouzivala kera-
miku a Zila usedlym, avsak rybarskym a lovecko-sbéra¢skym
zplsobem Zivota, a predstavuje tak jednu z poslednich lovec-
ko-sbéra¢skych kultur na pomezi pozdniho mezolitu a raného
neolitu. Ackoli jde o archeologickou kulturu a oblast pomérné
vzdalenou od predpokladaného ptvodu haploskupiny I-1.233,
miize tento vzacny vzorek dokladat, Zze populace obsahujici
tuto Y-DNA haploskupinu pattily k poslednim lovecko-sbé-
ra¢skym kulturam severni Evropy, které si udrzely svij zptisob
zivota jesté dva tisice let po prichodu zemédélct z Anatolie
v pfihodnych oblastech Severniho a Baltského mofe.

LOVCI A SBERACI NA PRECHODU K NEOLITU

Analyzy celého genomu ukazuji, Ze zemédélci, ktefi zacali
osidlovat Evropu pred 8 tisici lety, se s lovci a sbéraci misili
zpocatku jen minimalné a nejméné z 90% si uchovavali svou
ptivodni DNA, jez se od lovecko-sbéracské lidila asi stejnou
mérou jako DNA dne$nich Evropanii a Vychodoasijct, coz
vyvraci starsi hypotézy o silném miseni obou populaci (Reich
2019, 101). Do té doby mizeme hovofit o paralelnich spo-
le¢nostech, jak ukazuji archeogenetické analyzy z nékolika
konkrétnich evropskych lokalit (Krause — Trappe 2022, 84-
85). Teprve pred 6000-5400 lety pozorujeme geneticky po-
sun, kdy zemédélské populace ziskavaji zhruba 20% genetické
pfimési ptivodnich lovch a sbéract (Reich 2019, 105). Stoji
vSak za zminku, Ze toto miseni probihalo genderové specific-
kym zptisobem. Analyza mtDNA z téchto nalezist ukazuje, Ze
k miSeni dochazelo nejcastéji tak, Ze muzi ze zemédélskych
populaci si brali Zeny z populaci lovecko-sbéra¢skych, zatim-
co muzi lovci a sbéract nebyli pro Zeny zemédélct atraktiv-
ni. Zajimavé je, Ze tentyZz prevazujici model byl vypozorovan
i ve vztahu soucasnych ¢i nedavnych lovecko-sbéra¢skych
skupin k zemédélctim (Krause — Trappe 2022, 85).'* To zna-
mena, ze ani po miSeni s daleko rychleji se rozristajicimi ze-

14 To se vSak kupodivu neodrazi v distribuci Y-DNA a mtDNA
haploskupin v soucasné evropské populaci, kde lovecko-sbéra¢ska
Y-DNA haploskupina I je v nékterych oblastech pocetné rovnocennd
zemédélskym haploskupinam (zejména E, J a G) a v jinych je dokon-
ce prekondava, zatimco zemédélska mtDNA haploskupina H dalece
prevazuje nad ptivodni lovecko-sbéra¢skymi haploskupinami U2,
U4 a U5 (srov. Vanék a kol. 2016, 88-175; Hay 2017, online; Man-
co 2018, 63-66, 83-88). Zejména silnd dominance mtDNA haplos-
kupiny H v dnes$ni evropské populaci vede i k tvaham o moznych
evolu¢nich vyhodach nositelt haploskupiny H, jez spocivaji ve vétsi
odolnosti pti zasazeni sepsi (Vanék a kol. 2016, 124; Manco 2018, 62,
153) a také ve vy$si maximalni aerobni kapacité, coz se projevuje vét-
81 fyzickou vydrzi (Vanék a kol. 2016, 124). V piipadé mtDNA totiz
oproti Y-DNA vstupuje do hry i to, Ze mitochondrie maji pro fyziolo-
gii zdsadni roli pfi energetické produkci, takZe mutace v této oblasti
mohou mit fyziologicky dopad na schopnost adaptace a snadno se
mohou stat pfedmétem prirodniho vybéru (Manco 2018, 34).
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médeélskymi skupinami nemusely Y-DNA linie lovct a sbéra-
¢l zacit prosperovat a §ifit se, ale mnohé mohly vymfit nebo
dlouhou dobu sotva prezivat v tzv. hrdlu ldhve. Pravé tento
druhy pripad vidime u haploskupiny I-L233, kde napadny
rozkvét do mnoha novych vétvi nastava az daleko pozdéji
na prelomu letopoctu. Samoztejmé se u dosud netestovanych
muzii mohou objevit zatim neznamé starsi vétve, nezda se ale,
ze by to mohlo néjak zasadné pozménit tvar fylogenetického
stromu, pro ktery je typicky ¢asové velmi dlouhy kmen a tepr-
ve v nedavné dobé nahlé vétveni.

Zatimco v trodnych oblastech Evropy byla dominance zemé-
délct oproti piivodnim lovclim a sbéra¢tim patrnd, ve Skan-
dinavii a na pobrezi Severniho a Baltského mote se dlouhou
dobu lépe dafilo lovciim a sbéracim, ktefi zde i diky teplé-
mu Golfskému proudu, ktery pritahoval mnozstvi tulent
a velryb, zili v dostatecném nadbytku na to, aby bylo pro
né zemédélstvi atraktivni. Naopak zemédélci se témto silné
zalesnénym oblastem vyhybali (Krause - Trappe 2022, 89).
»Vsude tam, kde lovci a sbéraci obsadili vyjimecné produktivni
niku pro lov a/nebo rybolov, zvlast takovou, kterd byla méné
vhodna pro péstovdni plodin, méli lepsi Sanci prezit.“ (Man-
co 2018, 91-92). Oblast pobrezi Waddenského more mezi
dnesnim Nizozemim, severnim Némeckem a Déanskem, kde
predpokladame ohnisko Y-DNA haploskupiny I-L233, byla
pravé takova nika. Zemédélci, prozatim vybaveni jen ru¢nimi
nastroji, se zastavili na okraji severnich plani, jizné od nejtéz-
$ich naplavovych piid. To umoznilo pivodnim obyvatelim se
béhem tisice let pozvolna prizpisobovat novému Zivotnimu
stylu jiznich sousedd, od kterych prebirali mnoho kulturnich
prvkd, adaptovali a modifikovali je na nové podminky, ackoli
soucasné si fadu lovecko-sbérac¢skych prvkia uchovavali. Pred
6-5 tisici lety pozorujeme v oblastech Severniho a Baltského
mofe vyrazny prinik DNA zemédélct a narast genetického
miSeni, v némz mensi porci lovecko-sbérac¢ské DNA nakonec
obohatila vét$i porce DNA zemédélct, zatimco nepromiSené
populace lovcti a sbéract mizi nebo se udrzuji v poslednich,
nejcastéji ostrovnich ekologickych kapsach. Genetickym
a kulturnim smisenim obou populaci dochazi ke vzniku neo-
litické kultury nalevkovitych pohart (Reich 2019, 106).
Kultura nalevkovitych pohart se v dobé své nejvétsi expanze
prostirala mezi Karpatami a jiznim Norskem a od Nizozemi
po vychodni Polsko. Zasahovala tedy i na izemi predpokldda-
ného piivodu I-L233. Pro jeji inovativnost a schopnost preji-
mani a modifikovani novych podnétti ji ze povazovat za jed-
nu z nejuspésnéjsich neolitickych kultur (Krause — Trappe
2022, 90). Znac¢ny uzemni rozsah umoznoval prejimani kul-
turnich prvka az z oblasti Panonské panve a Cucutensko-tri-
polské kultury, jak prozrazuje mimo jiné i technika zdobeni
keramiky pastou vyrobenou z kosti, jez ma mozna pravée zde
svij ptivod (Manco 2018, 100). Kli¢ovou technologickou ino-
vaci z doby asi pred 5400 lety vsak bylo vyuziti kola k trans-
portu i orbé, coz v kombinaci se zavedenim dfevéného radla
s volskym zaprahem pomoci jha umoznilo obdélavani do té
doby nevyuzitelnych tézkych ptid dnesniho severniho Polska,
Némecka a Nizozemi (Bojsovd 2018, 195-196), ale i odstrano-
vani korenti a odvazeni velkych balvani, které v severni Evro-
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pé zanechal posledniledovec. To mohlo i podnitit a inspirovat
stavbu megalitickych hrobek, kterymi tato kultura proslula
(Krause - Trappe 2022, 89-90).

Zménu zplsobu Zivota v severnéj$ich oblastech Evropy, jez
se nachazely pod vlivem Severoatlantského proudu, umozni-
la i klimaticka zména, ktera pfinesla zménu sméru vétra, kdy
jizni vitr sem prinasel sussi zimy a teplejsi léta (Manco 2018,
99). Také v oblasti Waddenského mote prestava byt lov, rybolov
a sbér hlavnim zdrojem obzivy a dochazi k postupnému, i kdyz
ne zcela snadnému prechodu k zemédélstvi a chovu dobytka.
Neolitické osidleni se zde soustredilo do oblasti s obdélavatel-
nou piidou, a zpocatku slo tedy o spise rozptylené zemédélské
usedlosti. S riistem pocetnosti i hustoty populace se k sobé hos-
podarstvi zacinaji priblizovat a v nékterych ptihodnych oblas-
tech vznikaji mensi osady (Bazelmans et al. 2012, 116).

OD PRICHODU INDOEVROPANU PO MLADSI DOBU
ZELEZNOU

Jesté vétsi kulturni a geneticky dopad, nez mél prichod a site-
ni zemédélcti z Anatolie pred 8 tisici lety, méla na evropskou
populaci indoevropska, prevazné pastevecka expanze z vy-
chodnich pontskych stepi pred 4800 lety. Ta s sebou kromé
schopnosti jizdy na koni a konského zaptahu do vozt piines-
la i znalost zpracovani bronzu, tkani vinénych latek a novy
jazyk (Anthony 2007; Bojsova 2018, 222-293; Manco 2018,
122-170; Reich 2019, 102-121; Krause - Trappe 2022, 95-
118). Zasadni ale byla i proména zbyvajici, zemédélci dosud
nevyuzivané krajiny. Pylové analyzy dokazuji, Ze s pfichodem
lidi kultury se $ntirovou keramikou byly mnohé zbyvajici lesy
v Evropé vykaceny a pfeménény na louky, pastviny a travnaté
plané - timto zptisobem si nové prichozi uzpusobovali kra-
jinu podle zptisobu Zivota, na ktery byli zvykli (Reich 2019,
113). V pravdépodobné souvislosti s konmi se zfejmeé s touto
migraci mohla do Evropy dostat (nebo se zde alespon efek-
tivnéji Sifit) bakterie Yersinia pestis (Reich 2019, 113; Krause
- Trappe 2022, 158-186), jez v nasledujicich tisiciletich opa-
kované pustosila evropskou populaci morem (Rutherford
2021, 144-145). Geneticka skladba tehdejsi Evropy se zcela
zasadné proménuje. Napiiklad na pohfebistich kultury se
$narovou keramikou na izemi dne$ntho Némecka prevladalo
ze t ¢tvrtin genetické dédictvi stepniho ptivodu nad tfetinou
predchozich evropskych zemédélct s pouze mirnou primeé-
si pivodnich lovci a sbéract (Reich 2019, 110), zemédélska
populace v Britanii byla po prichodu populace s kulturou
zvoncovych pohart nahrazena dokonce z 90% (Reich 2019,
114-116; Krause — Trappe 2022, 106). Ackoli mezi témito
noveé prichozimi ze stepi byly i Zeny (Papac et al. 2001, 9), ne-
pomér mtDNA a Y-DNA linii ze stepi naznacuje, Ze az z 80%
$lo prevazné o muze, ktefi si brali mistni Zeny a méli s nimi
velké mnozstvi déti (Krause — Trappe 2022, 112). Tim dochazi
ke zcela zasadnimu genetickému posunu v oblasti linii chro-
mozomu Y. V dobé bronzové uz bylo v Evropé 80-90% Y-DNA
linii zcela novych. Napadnd dominance Y-DNA haploskupin
R (R-M207) ptivodem ze stepi nad lovecko-sbéra¢skymi hap-
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loskupinami I1 (I-M253) a 12 (I-P215) i zemédélskymi E1blb
(E-M215),J1 (J-M267), ]2 (J-M172) a G2a (G-P15) je v Evropé
patrnd dodnes. Ve vétsiné oblasti zde tvori R1b (R-M343) a Rla
(R-M420), jez byla v 6. stoleti ve vychodni Evropé navic posile-
na slovanskou migraci, dohromady 60-80% (Vanék a kol. 2016,
88-94; Hay 2017, online; Manco 2018, 146-153; Bojsové 2018,
259; Krause — Trappe 2022, 113-114). Dokonce i v ramci téchto
novych linii, jez se objevily v Evropé s kulturou $ntrové kera-
miky a zvoncovych pohar, lze pozorovat v kontrastu s autozo-
malni genetickou rozmanitosti pomérné rychly ubytek variabi-
lity vétvi Y-DNA (Papac et al. 2021, 1, 6), coz miiZe potvrzovat
star$i hypotézy o silné propracované hierarchické struktute do-
minantnich muzskych kland (Reich 2019, 237-239). V tomto
kontextu je az prekvapivé, Ze se v Evropé néjaké Y-DNA linie
pavodnich lovcti a sbéracii viibec uchovaly.

Podivame-li se na tvar fylogenetického stromu Y-DNA hap-
loskupiny I-L233, nic nenasvéd¢uje tomu, ze by v dobé bron-
zové prekonala dlouhé obdobi hrdla ldhve. V mladsi a pozdni
dobé bronzové se mezi kontinentdlni Evropou a Britanif roz-
vinuly mimofddné intenzivni obchodni, kulturni a genetické
kontakty vSech vrstev obyvatelstva zejména prostfednictvim
sité obchodnich cest, jez umoznovala distribuci surovin a zna-
losti pro vyrobu bronzu i sménu hotovych bronzovych arte-
faktti (Patterson et al. 2022). Nezda se v$ak, ze by z toho pro
malo pocetnou populaci oblasti Waddenského morte vyply-
vala vyhoda, jez by se odrazila v ndpadné popula¢ni explozi,
i kdyz nelze vyloucit, ze se v této dobé nékteré z linif I-1.233+
dostavaji do Britanie. Z archeologickych dokladd, ale i ojedi-
nélych pisemnych prament vime, ze obdobi mezi 14. az 11.
stoletim pf. n. 1. bylo dobou kontaktd napti¢ celou Evropou,
kdy az do Stredomoii ptichazeli muzi ze stfednich a sever-
nich oblasti Evropy, ¢asto i s rodinami, aby se zde jako najati
zoldnéfi Gcastnili bitev rozvinutéjSich armdd mezi tamnimi
znepratelenymi staty a fiSemi (Bouzek 2013, 156, 158). Tim se
nékteré Y-DNA linie mohly objevit na mistech velmi vzdale-
nych od oblasti svého ptivodu a nejvétsiho rozsifeni. Zejména
kontakt jizni Evropy s Pobaltim se udrzel velmi dlouhou dobu
diky posilenému vyznamu stfedoevropské varianty Jantarové
stezky.”

Toto pozoruhodné sepéti severni a jizni Evropy v dobé
bronzové vysvétluje o pét stoleti mladsi a ponékud prekva-
pivy kontext nélezu druhého nejstar§iho vzorku I-L233* (ID
110949)'¢ z obdobi klasického Recka. Autozomdlni analyza
ukazala, Ze pochazel (stejné jako vzorek prvni) z vychodniho
Pobalti, byl vsak identifikovan u mladého vojdka najatého

15  Trvalou ozvénou tohoto kontaktu je legenda, zaznamenana
Hérodotem, o kazdoro¢nim zimnim putovani boha Apolléna na se-
ver k bajnym Hyperborejctim a hyperborejskych pannach, které byly
na oplatku jako knézky vysilany do jeho svatyné na feckém ostrové
Délosu. Pozdéji je nahradily dary jantaru zabaleného do slamy do-
pravované do Recka $tafetovou cestou napti¢ sttedni Evropou (Bou-
zek 2013, 129-130, 152-153, 161).

16 Puvodni studie zafazuje vzorek pod I-L233, jde vSak o neprilis
zachovaly vzorek se slabym sekvena¢nim pokrytim. Proto jej spolec-
nost Family Tree DNA priradila pouze k pfedchozi mutaci I-L1287.
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do fecké armddy, ktery byl pohiben spolu s ostatnimi
zoldnéfi z Pobalti, stfedni Evropy, stfedni Asie a Kavkazu
v hromadném hrobé v fecko-sicilské kolonii Himera v roce
480 ptf. n. 1. bezprosttedné po vyhrané bitvé proti Kartagu.
Tento nalez je unikdtnim genetickym dokladem mobility
namezdnich vojaki a archeologicky dosud jen naznacenych
kontakti mezi Stfedomoiim a velmi vzdalenymi oblastmi
Evropy i Asie (Reitsema et al. 2022). Také z néj ale vyplyva,
ze i pii predpokladaném puvodu vétsiny soucasnych vétvi
I-L233+ v oblasti Severniho mofe nesmime ztracet ze zfete-
le oblast Pobalti, prestoze pohled na geografickou distribuci
soucasnych nositelt nenasvédcuje, Ze by se zde tato Y-DNA
linie (kromé nékolika vzorkd piivodem ze Svédska, Danska
a Polska) vyraznéji vyskytovala. Bud'se zde vétve I-L233+ sku-
te¢né téméf nezachovaly a budoucnost pattila spiSe muzskym
liniim zapadné od Jutského poloostrova, nebo jde o opacny
problém zkresleni nez v ptipadé Britanie, a tedy dusledek za-
tim malého poctu otestovanych v oblasti dnesni Litvy, Lotys-
ska a Estonska. V kazdém pripadé jde o otazku velmi podnét-
nou pro dal$i badani, jez muze korigovat zakladni vychodiska
tohoto ¢lanku.

Pokud se tedy vratime v prostoru i ¢ase do oblasti severomoi-
ského pobrezi, je napadné, ze pocatkem doby Zelezné zacinaji
obyvatelé pfimofské ¢asti dnesni Belgie, Nizozemi, Némecka
a Danska pocitovat potfebu zvétsit sviij zivotni prostor bu-
dovanim mohylovych plosin z navezenych bazinnych drni.
S tehdej$imi technologickymi prostiedky to jisté bylo mozné
jen s rozvojem kooperace rodin a souseddl, coz muze svédcit
o rostouci popula¢ni hustoté. Takto zacaly uz v 7. az 6. stol.
pf. n. 1. vznikat nejstarsi charakteristické terpy, které daly celé
oblasti rdz vyrazné proménéné, kulturni krajiny (Bazelmans
etal. 2012, 115-116). Zda se, Ze pravé mimoiadny rozvoj téch-
to damyslnych ttocist, ke kterému doslo predevsim na konci
minulého letopoctu a az s poc¢atkem doby fimské (Todd 1999,
62), se stal zdrojem ponékud prekvapivé budouci prosperity.
Ve staré fristiné pojem ,,terp“ vyjadroval ,vesnici®, stara sasti-
na pozivala pojmem ,wurt®, ktery znamenal ,,haldu® ¢i ,,hro-
madu®. Oba slovni zdklady, od kterych se odvozuje cela fada
alternativnich nazvii specifickych pro rtizné oblasti, vysti-
huji hlavni funkce této inovace. Terpy vyznamné zvétSovaly
obyvatelnou zemi, ale soucasné chranily pfed mofskymi
bouremi, prilivem nebo motskymi a fi¢nimi zdplavami, a to
nejen svoji vyskou, ale i diky zna¢né akumulaéni schopnosti
rozséhlych bahnitych a slanych mocalt v jejich okoli (obr. 3).
Lidé se prizpisobovali neustdlému zaplavovani a usazovani
sedimentd také tim, Ze v pfipadé potfeby zvySovali
a roz$itovali obytnou plochu. Zpocatku byly terpy jen o malo
vétsi nez obytna staveni, postupné se ale navySovaly a zvét-
Sovaly, az zacaly byt nékteré z nich propojovany. Tak vzni-
kl pestry vzorec vétsich vesnic, mensich osad i jednotlivych
usedlosti. Orné zemédélstvi kolem vurtt bylo sice vzhledem
ke slané pudé, riziku zaplav a morskému vétru velmi kom-
plikované, vyzkumy vsak ukazaly dimyslné zptisoby, s jaky-
mi lidé dokazali témto potizim Celit (Bazelmans et al. 2012,
118). Na druhou stranu ,,anticti spisovatelé vicekrdt pozname-
navaji, Ze germdnskym muzim bylo milejsi valcit, nez v potu
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Obr. 3. Alexander Eckener: ,Terp (wurt) na souostrovi Hallig za boufného ptilivu“ (1906), NordseeMuseum Husum (Zdroj: Wikimedia Commons).

tvdre obdélavat piidu a sklizet tirodu; to prenechdvali Zendm,
starym lidem a slabsim Cleniim rodiny® (Schlette 1977, 56).
Ani lov, rybolov a sbér nepatftily k hlavnim obzivnym akti-
vitam - kosti divokych zvirat, ryb, tulenii ¢i skorapky mék-
kysa tvoii prekvapivé jen malou ¢ast jinak hojnych zvifecich
kosti nalézanych v terpech (Schlette 1977, 61-62; Todd 1999,
74; Bazelmans et al. 2012, 118). Hlavnim zdrojem obzivy tu
byl chov domadcich zvifat, predev§im skotu, méné pak ovci,
koz a prasat (Schlette 1977, 52; Todd 1999, 73). ,,A konecné
byla slaniska také soucdsti ndmortni krajiny s moZnosti obchod-
nich stykii se zamotim. Jinymi slovy, stavba terpii predstavuje
uspésnou, bezpecnou a produktivni adaptaci na velmi specifické
prostredi“ (Bazelmans et al. 2012, 116). Archeologie tedy
znacné koriguje ¢asto citované dobové zpravy Plinia Starsiho

« v

0 ,bidném, ubohém" Zivoté kmenti v této oblasti.

SIRENI I-1233 V DOBE RIMSKE A RANEM
STREDOVEKU

K prvnimu vétveni linie I-L233, které zjevné ukoncuje né-
kolik tisicileti dlouhé obdobi ,hrdla lahve“ a pfedznamena-
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va budouci prosperitu, dochazi u jeji mladsi mutace I-Y4197
(v naslednosti L233 >FT3139 >Y4197). Ta vznikd asi pred
2250 lety (+/- 400) s nejmlad$im spole¢nym predkem vsech
dosud testovanych pred 2150 lety (+/- 350) (FamilyTreeDNA
Discover, online). Jde o dobu etnogeneze germanskych kme-
nt, v oblasti Waddenského morte predevs§im Chauku (ktefi se
na konci 3. stoleti smisili s kmenovym svazem Sast), Angli,
Fristi a Batavtl (Kiinzl 2015, 46-60). Pozdéjsi vybojny a pi-
ratsky zpiisob Zivota, diky kterému se tyto kmeny dostavaly
do nejraznéjsich forem kontaktu s expandujici fimskou Fisi
na hranicich podél Ryna a predev$§im v Britanii, se zcela jis-

vy

té musel odrazit v $ifeni celé fady tamnich Y-DNA linii, a to
predev$im haploskupiny R-U106, ktera je dodnes nejcastéjsi
v Némecku, Nizozemsku a Britanii (Hay 2017, online, Fami-
lyTreeDNA Discover, online). Mezi nimi svou jisté minoritni
cast tvorily zfejmé i linie haploskupiny I-Y4197+. Mimoradné
népadny a nahly rozkvét do celé rady dalsich vétvi predstavuje
zejména bezprostfedné navazujici mutace 1-Y4252 (Y4197>
Y4252), jez vznikla asi pred 2150 lety (+/- 350) s nejmlads$im
predkem narozenym asi pred 2050 lety (+/- 350) (FamilyTre-
eDNA Discover, online).

Stoji za pozornost, Ze vznik a expanze vice nez stovky vétvi
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Obr. 4. Schéma fylogenetického stromu dosud zjisténych vétvi Y-DNA haploskupiny I-L233 (cca 4350 BC); vlevo pod mutaci I-Y4252 je patrné nahlé rozvétveni
na pocatku letopoctu; autorovi ¢lanku nalezi misto uprostied treti vétve zleva (Zdroj: SAPP. Still Another Phylogeny Program, online).

1-Y4252+ (obr. 4) se ¢asové kryje s rozsifenim velmi efektiv-
nich lodi s tzv. klinkerovou obsivkou (tedy od kylu postupné
prekryvanym prkennym oblozenim), coz byla velmi vyznam-
nd inovace, ktera urychlila kontakty v oblasti Severniho a Balt-
ského mote (a pozdéji, ve vikingské dobé, umoznila obchodni,
kulturni a genetické vymény na jesté mnohem delsi vzdale-

22

nosti). Je tedy pravdépodobné, ze mimo jiné i pravé tato tech-
nologicka inovace vedla k $ifeni a nartstu novych vétvi pod
I-L233+ (Clement, 2022a, online). Zdrojem dne$ni relativni
pocetnosti nejriiznéjsich vétvi haploskupiny I-L233 v Britanii
tak pravdépodobné stoji piratské najezdy rtiznych german-
skych kment na britské a galské pobfezi v prvnich stoletich
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letopoctu, od 2. poloviny 3. stoleti najimani germanskych vo-
jakt do fimskych legii na ochranu Britanie jako tzv. foederati
a kone¢né anglosaska expanze (jez vSak zahrnovala i Frisy),
ktera v 5. stoleti zbytky keltsko-fimské Britanie definitivné
vyvratila (Todd 1999, 204-213; srov. Bednatikova 2013, 257-
261). Ackoli star$i nazory chapaly toto podmanéni Britanie
(oproti tvrzeni nejstarsich pisemnych prament) jako asimilaci
a akulturaci prostfednictvim mensinovych elitnich skupin bo-
jovnikd, a nikoli tedy masivni migraci vedouci k prudké po-
pula¢ni zméné (Gretzinger et al. 2022, 112; srov. Rutherford
2021, 128), nejnovéjéi analyzy celého genomu ukazuji, Ze gene-
ticky otisk, ktery v 5. stoleti do soucasné populace Anglie pfi-
nesla anglosaska expanze z oblasti Nizozemi, Némecka a Dan-
ska, byl skute¢né masivni. Starsi studie s velmi malym poctem
vzorkd uvadéla pramérné 38% tohoto kontinentalniho dédic-
tvi ve vychodni Anglii (dle riznych regiont v rozmezi mezi
25% a 50%) a 30% ve Walesu a Skotsku (Schiffels et al. 2016,
3), nejnovejsi studie s celkem 460 vzorky (z toho 278 z Anglie)
dospéla az k 76%, byt s velkym rozdilem v réiznych regionech
i variabilitou v ramci jednotlivych nalezist (Gretzinger et al.
2022, 112). Ackoli neslo vyhradné o muzské dobyvatele a sou-
casti této expanze byly i Zeny, jeZ se s piivodnim obyvatelstvem
misily stejnou mérou jako muzi (ibid, 116, 118), dostala se
v této dobé do Anglie fada novych Y-DNA linif z nizozemské-
ho, némeckého a danského pobrezi Severniho mote, ale i za-
padnich oblasti Baltu — pfedevsim R1b-U106 a R1a-M420, ale
také I11-M253 a 12-1460 (ibid, 116).

Dva z téchto starych vzorki patti k haploskupiné I-L233+. Je-
den vzorek pochazi z pohtebisté v Lakenheathu v anglickém
Suffolku (ID LAKO006) s vétvi 1-Y4252 (po upresnéni
I-A19485). Jde o anglosaského vale¢nika z 5. az 7. stoleti, ktery
zemfel v mladém véku a z jeho hrobové vybavy se dochoval
hrot kopi, niz, $titova puklice, keramickd nadoba a spona.
Druhy vzorek pochazi z nizozemského Groningenu (ID
GRO002) a patfi muzi, ktery s mutaci I-FT3139 (po uptesné-
ni I-Y4252) zil mezi 8. az 10. stoletim, tedy v dobé, kdy bylo
puvodné nezavislé Friské krélovstvi ovladnuto Franskou fisi.
Rané stfedovéky Groningen byl venkovskou osadou, ktera
se v 9. stoleti diky své strategické poloze na hranici friskych
pobieznich oblasti zacala stavat velice vyznamnym trzistém
a stfediskem délkového obchodu. Ten pozdéji zasahoval az
do dne$ni Skandinavie a Ruska. Autozomalni analyza obou
vzorkt vykazuje 100% podil kontinentalniho pivodu z oblasti
severu stfedni Evropy a tedy zadné stopy ostrovniho ptvodu
z doby bronzové (Gretzinger et al. 2022; srov. FamilyTreeDNA
Discover, online). Prvni vzorek doklada minoritni, av$ak pri-
kazné zastoupeni linie I-L233 v dobé anglosaské expanze, dru-
hy vzorek soucasné ukazuje, Ze néktefi nositelé mutace I-L233
soucasti této masivni migrace do Britinie nebyli a ztstali
na kontinentu. Oba tyto vzorky odpovidaji predpokladanému
ohnisku vétvi L233+ v oblasti Waddenského mote, predevs§im
Anglosaskd expanze vSak nebyla posledni udélost, kterd pro-
ménila populaci v Britdnii a neni tedy jedinou moznosti vy-
kladu, jak se sem mohly linie I-L233+ rozsitit. Urcity, i kdyz
v porovnani s anglosaskou expanzi mensi geneticky otisk za-
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nechaly téz pozdéjsi vikingské ndjezdy v 9. az 11. stoleti (Ru-
therford 2021, 129-130) a predevsim normanské dobyti Britd-
nie v roce 1066. Tento druhy pripad je prokazany u skotského
Slechtického rodu Lindsay. V$ichni nositelé tohoto prijmeni
(dnes rozsifeni nejvice ve Skotsku, Anglii, Irsku a USA) maji
posledni spole¢nou nadfazenou haploskupinu I-FT11343, (jde
o odlisnou vétev I-L233+ nez nejpocetnéjsi I-Y4252), a sdileji
tedy posledniho spole¢ného predka asi pred 1000 lety (Family-
TreeDNA Discover, online). To se pozoruhodné shoduje s dal-
$imi zdroji informaci. Genealogicko-heraldicky prazkum totiz
ukadzal, Ze tento rod prisel do Britdnie z Flander spolu s Norma-
ny. Vlamsky vévoda Gilbert de Ghent (1048-1095) byl pfibuz-
nym manzelky Viléma I. ,Dobyvatele” a v bitvé u Hastingsu
v roce 1066 jej podpotil svoji vojenskou jednotkou proslulych
vlamskych pésich kopinika (Gravett 2008, 15, 75). Za tyto své
sluzby pak obdrzel rozsahlé drzavy u Lincolnu a prilehlou ob-
last Lindsey. Jeho potomci se pak psali «de Lindsay» a v uzké
spolupraci (nasledné i v pfibuzenském vztahu) s kralem Davi-
dem I. Skotskym se pozdéji usidlili ve Skotsku, kde uz se z pri-
zviska stalo pfijmeni Lindsay (Lindsay 2016, online). Neni bez
zajimavosti, Ze fada britskych pfijmeni (a nékterych britskych
nositel I-L233+) skute¢né prozrazuje spise vlamsky nez ang-
losasky jazykovy ptivod (Irvine — Fleming 2012, online; Mason
- Fleming 2019).

Siteni vétvi I-L233+ v obdobi raného stfedovéku vyznamné
doklada i zatim nejmladsi ze starych vzorki této haploskupi-
ny (ID VK22), ktery patii do vétve I-A8462 (Margaryan et al.
2020; Quiles, online). Jde o muze, ktery byl pochovany uz po-
dle kiestanského ritu asi v poloviné 11. stoleti na vikingském
pohrebisti v obci Staraja Ladoga pobliz kostela sv. Klementa
v severozapadnim Rusku. Ve sttedovéku se v Ladozské ob-
lasti kolem feky Volchov (jako jedné z hlavnich cest spojuji-
cich Skandindvii s Cernym motem a vychodni &asti Rimské
fiSe) rozvinulo vyznamné obchodni impérium vikingské
doby. Na zdklad¢ porovnani hodnot stroncia a také vyskytu
soucasnych nositelt zjisténé haploskupiny je patrné, Ze tento
muz, podobné jako ostatni jedinci na tomto pohtebisti, nebyl
mistni, avéak na rozdil od nich nepochdzel ze Svédska, nybrz
bud z Gotlandu, nebo pravdépodobnéji z Britanie, kde se tato
haploskupina dnes téméf vyhradné vyskytuje. To by dokla-
dalo obousmérné kontakty mezi Britanii, Svédskem a Pobal-
tim i ve vikingské dobé a $ifeni mladsich vétvi haploskupiny
[-L233+ po moti (Clement 2022¢, online).

Podle dosavadniho stavu poznatkil a test provedenych u spo-
le¢nosti Family Tree DNA k datu dokonceni ¢lanku md Y-DNA
haploskupina I-1L233 momentalné 155 dalsich vétvi z doby
od prvnich staleti naseho letopocétu az po soucasnost a nese
ji 522 testovanych muzl (Y-DNA Haplotree, online). Podi-
vame-li se na tvar jejiho soucasného fylogenetického stromu,
vidime, Ze I-L233, nasledovana mutaci I-FT3139, m4 dvé bez-
prostfedné podrazené vétve — izolovanou I-FT251097 (tu tvori
nékolik pfibuznych rodin ze Skotska) a naopak velmi rozvét-
venou I-Y4197. Ta ma pod sebou také dvé bezprostfedné pod-
fazené vétve, a to [-A8462 (s dalsimi 48 vétvemi a 87 nositeli),
ktera se vyjimkou jediného ptivodu z oblasti Némecka vysky-
tuje vyhradné v Britanii a Irsku (sem patfi jak vikingsky stary
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Obr. 5. Hrub4 a priblizna cesta predki otcovské linie podle zjisténych Y-DNA mutaci pres I-L233 az k mutaci I-F21984; algoritmus vyhodnocuje ptvod soucas-
nych nositelt téchto mutaci a nélezy starych vzorku; cesta pres Britanii je patrné zkresleni zptisobené vyraznou prevahou zde provedenych Y-DNA testti (Zdroj:
SNP Tracker, online).

vzorek, tak i hojné testovany rod Lindsay), a jiz zmiflovanou
a nejrozsitenéjsi Y4254 (s anglosaskym a friskym vzorkem,
101 soucasnymi vétvemi a 189 nositeli), jez se vyskytuje jak
v Britanii a Irsku, tak i v kontinentalni Evropé, a to predevsim
v Némecku, Nizozemi, Francii a Svédsku. V niz$ich poctech
ji najdeme i v Belgii, Dansku, ale také v Polsku a Cesku. Jeden
vzorek pochdzi z Chorvatska a také Italie (I2a Y-Haplogroup
Project, online)."” V zadné z téchto oblasti (tedy v¢etné Britd-
nie s nejvétsim poctem testll) vSak nepresahuje 1% testova-
nych muzt, takze i po nebyvalém rozkvétu v dobé fimské jde
stale o pomérné vzacnou a minoritni Y-DNA haploskupinu,
jez predstavuje jednu ze zachovalych genetickych linii ptivod-
nich zdpadoevropskych lovca a sbéract (WHG). Asi nejlepsi
predstavu o ¢asovém vétveni I-L233 a geografickém piivodu
jejich nositelt véetné vyznacenych starych vzorkd poskytuje
néstroj Time Tree na FamilyTreeDNA Discover (I-L233 Time
Tree, online).

CESTA 1-L233 DO STREDNI EVROPY

Zéavérem muzeme nabidnout jednu z moznych hypotéz, jak
se vlastné I-L233+ z oblasti severozdpadniho pobteZi stied-
ni Evropy dostala do stfedoevropského vnitrozemi, a tedy

17 Do vzdélenych jiznich casti Evropy se tato Y-DNA linie
mohla dostat napt. v dob¢ Sicilského hrabstvi zalozeného Normany
v 11. stoleti nebo s navazujicimi kifizovymi vypravami, ale mozna
i podstatné dfive v souvislosti s ndmezdnimi vojaky, jak jsme vidéli
vyse.
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i k prozatim tfem nositelim ptivodem z Ceska'®. Autor to-
hoto ¢lanku s otcovskou linii piavodem z Podkrkonosi (Er-
ban 2021) nese zatim posledni Y-DNA mutaci I-F21984, jez
je jednou z mnoha vétvi v ramci I-L233 nejrozsifenéjsi linie
I-Y4252 (obr. 5). Posledni spole¢ny predek této vétve se po-
dle mutac¢nich propoc¢td narodil nejpravdépodobnéji kolem
roku 1200. Do bezprostiedné nadfazené vétve (I-BY33207)
se spole¢nym predkem zhruba z poloviny 9. stoleti patii tfi
Americané, z nichz jeden ma pivod své otcovské linie v Pol-
sku a druzi dva svij pavod neznaji, ale podle jejich piijmeni
jde pravdépodobné o Némecko a Britanii. Do bezprostfedné
podrazené vétve (I-FTC75100) patii dva bratfi, téZ America-
né s pivodem z Némecka (FamilyTreeDNA Discover, online;
I2a Y-Haplogroup Project, online). Co z toho lze v kombinaci
s historickymi poznatky odvodit?

Za¢néme tam, kde jsme ve svém historickém vykladu o ptvo-
du a ifeni vétvi I-L233 skon¢ili. Dosud pomérné autonom-
ni friské a saské oblasti Waddenského mote byly v 8. stoleti
zallenény do Franské fiSe. Spolu s budovanim obchodnich
osad jako stfedisek dalkového obchodu zadina celd oblast
tézit ze své vyhodné polohy mezi Franskou fi$i, Skandindvii
avychodni Evropou, protoze tudy nejen proudi luxusni zboZi,
ale také se odtud vyvazi stl, ktera se vyrabi palenim solnych
drnt. Rychly riist populace umoznény prosperitou celé oblas-

18 Databaze Family Tree DNA obsahuje k datu dokon¢eni ¢lan-
ku dva nositele této haploskupiny ptivodem z Ceska (véetné autora
¢lanku), tfeti nositel se u této spolecnosti netestoval a je zahrnuty
pouze v Ceské databazi Y-DNA vzork, kde jsou haploskupiny odvo-
zené pouze na zékladé STR markert (Genebaze, online).
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Obr. 6. Miniatura ze Saského zrcadla (kolem roku 1300) jako dobové vyobra-
zeni "Ostsiedlung” - osadnici klu¢i les a stavéji domy, v klobouku lokator, kte-
ry nahofe pfijimé povéfeni od zemépana, dole vykonava soudni pravomoc,
Saxon State and University Library Dresden (Zdroj: Wikimedia Commons).

ti postupneé vede v nasledujicich stoletich ke kolonizaci a kul-
tivaci dal$ich uzemi, pozdéji uz smérem od pobrezi. Od kon-
ce 12. stoleti tu navic z antropogennich pricin dochazi k ¢im
dale ¢astéj$im ttokiim mote na pevninu, coz ma za nasledek
katastrofalni povodné v fadé zdejsich oblasti (Bazelmans et
al. 2012, 120-122). Patrné i to dava do pohybu ¢i alespon
urychluje postupujici velkou vychodni kolonizaci (tzv. Ost-
siedlung). ,,,Na vychod chceme téhnout, na vychod, na zelend
viesovisté* (...). Tak a podobné si méli popévovat vlamsti
sedldci, opoustéjici stard bydlisté a hledajici stésti i lepsi Zivobyti
na vychodé. Nebyli sami. K Labi a jesté dale mitily rodiny, celd
pribuzenstva a sousedstva ze Saska, Frank, Poryni, Friska
i nizozemského primori. Vstupujeme na scénu tradicné, ac ne
presné a zcela stastné oznacovanou jako némeckd kolonizace
(Zemli¢ka 2014, 61).

Tato kolonizace byla soucasti celoevropské expanze, jez for-
movala Evropu uz od raného stfedovéku, avsak teprve od 12.
stoleti dochazi k jejimu zrychleni. Za jeji pocatek se povazuje
smlouva z pocatku 12. stoleti, v niz se skupina obyvatel dnesni-
ho Holandska zavézala brémsko-hamburskému arcibiskupovi
Fridrichovi zkultivovat zamokfenou ptudu pti usti feky Veze-
ry. Tito lidé, ktefi tak opustili své domovy a vydali se 300 km
na vychod, méli k takovym meliora¢nim a odvodnovacim
podnikiim samoziejmé potfebné zkusenosti. Tim se ohlasuje
proces oznacovany jako ,holandska“ ¢i ,vlamskd kolonizace®
(ibid, 66-67). Postupné se timto smérem zacali vydavat dalsi
Holandané, Vlamové, Frisové, obyvatelé Vestfalska, k nimz se
pozdéji pridavali sedléci ze Saska a Frank, a ti vSichni (nékdy
pfimo, jindy i v pribéhu 2-3 generaci) postupovali za Labe,
za Odru, vychodnim a jihovychodnim smérem, kde uz kulti-
vovali nejen zamokiené niziny, ale také mytili a ztirodnovali
vy$e polozené lesni oblasti (obr. 6). Mnozi z nich pak na po-
zvani Premysla Otakara II., cirkevnich instituci (pfedev$im
klasterti) a $lechtickych rodu dorazili ve 13. i do ¢eskych zemi
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Obr. 7. Pradéd autora ¢lanku za tkalcovskym stavem kolem roku 1920 (Zdroj:
archiv autora).

jako soucast kolonizace, jez se v domdci literatufe tradi¢né
oznacuje jako ,velka", ,vrcholnd®, ,vné&jsi“ ¢i ,,némeckd”. Toto
cilené osidlovani se tykalo zvlasté vySe polozenych oblasti,
mimo jiné zdpadniho a vychodniho Podkrkonosi (Cechura
- Felcman - Musil 2009, 323-333). O rtizném puavodu téchto
koloniza¢nich proudi jesté donedédvna vypovidala i specificka
nareci, jez se tu lisila a souc¢asné misila (Benes 2020, 41-42).

Kromé pocetného zemédélského obyvatelstva ze Saska, Hor-
ni LuZice a Slezska k ndm v tu dobu ptichazi i mnozstvi né-
meckych, vlamskych a valonskych obchodniki a femesIniki,
mezi nimj i tkalci z Flander. Soukenici se usazuji ve méstech,
platenici zabydluji spise mensi méstecka a zejména podhor-
sky venkov oblasti Podkrkonosi a Jesenikd, ale také Vysoci-
nu, kde se velmi dobfe dafilo Inu (Biezinova 2007, 63). Uzemi
mezi Krkonosemi a Labem se dfive dokonce nazyvalo «cesky
Nydrlant» (Horst 2005, 557), protoze kontakty s Nizozemim
se tu zejména pres tkalce a obchodniky s platnem rozvijely
uz od stfedoveku (Flousek 2007, 503). Otcovska linie autora
tohoto ¢lanku pochazi z podkrkonosského Studence (obr. 7),
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kde ma vyroba platna natolik silnou tradici, Ze se odrazila
i v dnes uz zapomenutém piidomku ,vesnice tkalca“ (Sorm
1925, 1926). Toto oznaceni sice vzniklo asi az v posledni tfeti-
né 18. stoleti, kdyz se fada obyvatel zacala pfedenim a tkalco-
vanim vyhradné zivit (Junek — BeneSova 2000, 24), jisté vsak
$lo o rozvinuti femesla, které se tu podomacku provozovalo
od podstatné starsich dob (Jilek-Oberpfalcer 1946, 309-318).
Ackoli v jazykové smiSeném Podkrkonosi byl Studenec mi-
nimalné od doby, kam sahaji pisemné prameny, vyhradné
¢esky (Junek - Benesovd 2000, 24-25), jeho pudorys se stave-
nimi rozlozenymi v fadé podél hlavnich cest a potoka, dfive
s tizkymi polnostmi vybihajicimi vzhtiru do okolnich svahi,
prozrazuje zalozeni na tzv. emfyteutickém pravnim zakladé
(Flousek 2007, 397-398). Emfyteutické neboli ,,zakupné® (¢i
téz ,némecké®) pravo, které poskytovalo poddanym kromé ji-
nych vyhod moznost zakupu ptidy do dédi¢né drzby, prichazi
do ceskych zemi pravé s touto koloniza¢ni vlnou a teprve po-
stupné se $ifi i do prevazné ¢eského vnitrozemi (Tyllner 2014,
460). Vzhledem k tomu, Ze prijmeni autora tohoto ¢lanku
znamena ,potomek® ¢i ,,dédic” ve vyznamu ,,dédi¢ny vlast-
nik® (Moldanova 2015, 47; Bene$ 2020, 309) a jde o pocesténé
nebo krkono$skym nafe¢im modifikované jméno némeckého
puvodu (Benes 2020, 159), nabizi se velice spekulativni, i kdyz
lakava hypotéza, jestli i toto pfijmeni nemtize néjakym zptiso-
bem souviset s emfyteutickou kolonizaci Podkrkonosi. Prvni
»pIjmi“ neboli prizviska, z nichz teprve pozdéji vznikaji tr-
valejsi dédi¢na ptijmeni, se v nadich zemich objevuji sice az
ve 14. stoleti, ve venkovském prostredi jesté pozdéji (Molda-
nova 2015, 7-10), pfesto ale nelze vyloucit u nékterych z nich
(napt. téch, které vyjadfuji majetkové ¢i pravni poméry) starsi
tradici nebo alespon setrva¢nost oznac¢ovani rodinnych po-
mérl ve vicegeneraéni paméti. Ostatné néktera némecka pri-
jmi z doby kolonizace jsou doloZena jesté z predhusitské doby
(Benes 2020, 43). Napadna frekvence tohoto pfijmeni (spolu
s Castéjsi a zfejmé i pivodni variantou Erben) ve vychodnich
Cechich a predeviim Krkonosich (KdeJsme, online), kde je
dokonce jesté ¢astéjsi nez v Némecku (Forebears, online), by
si vSak zaslouzila samostatny a dtikladnéjsi prtizkum, napt.
pomoci ¢eského projektu ,Genetika a pfijmeni® (online).

V kazdém pripadé, nejopatrnéjsi a nejsttidmeéjsi hypotéza, jak
se tato jedna konkrétni Y-DNA linie haploskupiny I-1.233 do-
stala do Cech, zni, Ze mohla pfijit pravdépodobné z Flander,
Friska, Saska nebo Slezska ve 13. stoleti v souvislosti s koloni-
zaci krkonosského podhtifi a rozvojem tkalcovstvi.

ZAVER (ANEB STALE NA CESTE)

Pokusili jsme se pfi patrani po pivodu a $ifeni jedné otcovské
linie zjistit maximum mozného a nacrtnout dostatecné $iro-
ky ramec moznosti, jez se nabizeji s jistou mirou pravdépo-
dobnosti. Soucasné je ale tfeba pripustit, ze pravdépodobnost
nemusi byt na cesté za svymi predky zcela spolehlivym vodit-
kem. Ve skutecnosti mohlo jit o individualni ¢i vicegeneracni
cestu — moznd podstatné slozitéjsf, mozna daleko jednodussi
-, kterd se nemusi prekryvat s zadnymi archeologickymi ¢i
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historicky zachycenymi udalostmi a migracemi. Cely tento
¢lanek tak nelze chapat jinak nez jen jako ptiblizeni dosavad-
niho stavu poznani v oblasti, ktera se v soucasnosti rozviji az
prili§ prekotné na to, aby jej bylo mozné uzavrit jakymkoli
tvrzenim s kone¢nou platnosti. Dovolime si proto zakoncit
citatem populacniho genetika Davida Reicha, ktery patrani
po tom ,,kdo jsme a jak jsme se sem dostali“ shrnuje slovy,
jez siiv budoucnosti jisté podrzi svoji platnost: ,,V nékolika
poslednich letech genomovd revoluce — urychlend a posile-
nd starou DNA - odhalila, Ze lidské populace jsou navzdjem
spriznéné zpiisoby, které nikdo neocekdval. Pfibéh, ktery se
tak vynotuje, se lisi od toho, co jsme se jako déti ucili ve skole,
nebo od populdrni kultury. Je plny prekvapeni: rozsahlych mi-
seni puvodné rozriiznénych populaci; naprostych populacnich
vymén a expanzi; a prehistorickych populacnich déleni, které
se neodvijely podle populacnich rozdilii, jez existuji dnes. Je to
pribéh o tom, Ze nase vzdjemné propojend lidskd rodina vznikla
bezpoctem zpiisobi, o kterych se ndm dosud ani nesnilo“ (Reich
2019, 22). Snad i tento ¢lanek prokazal, ze ,,snéni o vlastnim
pivodu® nemusi byt zaloZené pouze na komeréné zneuzitel-
nych dezinterpretacich, mytech a omylech, ale téZ urcité mire
interpretacni opatrnosti.

PODEKOVANI

Za moznost setrvale se ucit, drzet krok s aktudlnim stavem
poznani a tfibit poznatky v diskuzi autor dékuje vyzkumné
platformé Y2a Haplogroup-Y Project, ¢eské facebookové sku-
piné Genetickd genealogie a mezinarodnim skupinam Y-DNA
Haplogroup I, Subclade 12a1 (L460+), YFull a FTDNA Big Y *
YSEQ * YFULL * FGC - NGS Discussion Forum.
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