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GLOBETREKKER - A NEW TOOL FOR THE STUDY OF HUMAN PHYLOGEOGRAPHY

ABSTRACT In 2023, the private American genetic genealogy company Family Tree DNA, after developing a methodology to calculate the
age of Y-DNA mutations and estimate the time to the most recent common ancestor of different paternal lineages (TMRCA), released a phylo-
geographic tool called Globetrekker, which allows tracing likely paternal ancestral migration routes from prehistory (more than 200,000 years
ago) to the present. The program features an interactive user interface and an interdisciplinary methodology that incorporates findings from
genetic genealogy, archaeogenetics, anthropology, environmental history and climatology, and is constantly being updated and refined as Y-
DNA samples are added. This paper introduces this program in the current context of genetic genealogy, presents its basic features, introduces
the methodology of its algorithm, and reviews its options and limits. It considers this tool as an example of beneficial collaboration between
the larger and expert community and highlights its potential for popularizing science.
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ABSTRAKT 'V roce 2023 soukroma americka genetickogenealogicka spole¢nost Family Tree DNA, poté, co vypracovala metodiku vypoctu
stafi Y-DNA mutaci a odhad ¢asu k poslednimu spole¢nému predkovi riiznych otcovskych linii (TMRCA), spustila fylogeograficky néstroj
zvany Globetrekker, ktery umoznuje sledovat pravdépodobné migra¢ni trasy otcovskych predki od prehistorie (cca vice nez 200 tisic let) az
do soucasnosti. Tento program se vyznacuje interaktivnim uZivatelskym prostfedim a interdisciplinarni metodikou, jeZ zahrnuje poznatky
z genetické genealogie, archeogenetiky, antropologie, environmentalni historie a klimatologie, a stéle se s pfibyvajicimi Y-DNA vzorky aktual-
izuje a zptesiuje. Clanek uvadi tento program do souc¢asného kontextu genetické genealogie, predstavuje jeho zakladni funkce, ptiblizuje me-
todiku jeho algoritmu a zhodnocuje jeho moznosti a omezeni. Pokldda4 jej za ptiklad oboustranné prospésné spoluprace mezi $irsi a odbornou
vefejnosti a zdiiraziiuje jeho potencidl pro popularizaci védy.

KLICOVA SLOVA  geneticka genealogie; Y-DNA testovéni; antropologie; archeogenetika; fylogeografie; migrace

NASTROJ GLOBETREKKER V KONTEXTU
TESTOVANI DNA

Hlavnim cilem genetické genealogie, ale téz populacni gene-
tiky a archeogenetiky, je odpovéd na otazku, kterou genetik
David Reich vetkl pfimo do nazvu své knihy Who We Are
and How We Got Here (2019), jez jako prvni shrnula moznos-
ti soucasné ,,genomové revoluce® ve studiu lidské minulosti.
Spolu s analyzou celého genomu (WGS), ktera v soucasnosti
prevlada, siinadéle udrzuje sviij potencial i analyza chromo-
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zomu Y, ktery tim, Ze v jednotlivych generacich nerekombinu-
je, ale predava se v nepretrzité linii z otce na syna a postupné
hromadi vice ¢i méné pravidelné mutace, poskytuje prithled
do ptivodu a $ifeni jednotlivych, stéle se vétvicich (ale také
vymirajicich) muzskych linii po tisice generaci za poslednich
vice nez 200 tisic let. Tento potencial chromozomu Y byl roz-
poznan uz v 80. letech 20. stoleti, v ramci tzv. Genografického
projektu (2005-2019) zkusebné aplikovan a dale byl rozvijen
az k souc¢asnym moznostem (srov. Manco 2018; Erban 2022;
Estes 2024, 24-96; Vance 2024).
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Haplogroup R-Y85855
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Obr. 1a, b. Pravdépodobnostni graf vypoctu doby nejmladsiho spole¢ného
predka (TMRCA) dosud testovanych nositeld Y-DNA haploskupiny (mu-
tace) R-Y85855. Hodnota CI (konfiden¢ni interval) oznacuje miru spoleh-
livosti daného ¢asového rozmezi, Mean stanovuje stfedni hodnotu. (Zdroj:
FamilyTreeDNA Discover/Scientific Details/Age Estimate, online)

Zatimco WGS analyza se pro cely archeogenetiky a populac-
ni genetiky rozviji v nékolika $pickovych laboratofich, analy-
zu chromozomu Y poskytuje pro ucely genetické genealogie
rada soukromych spolecnosti.! Vétsina z nejzndméjsich (napf.
MyHeritage, 23andMe, Living DNA, AncestryDNA) se spe-
cializuje na komer¢né nejzddanéjsi testy autozomalni DNA,
byt u nékterych z nich je zahrnuto i uréeni zakladni Y-DNA
haploskupiny. V oblasti testovani Y-DNA patii k lidrtim Fa-
mily Tree DNA (dale FTDNA), jez na zakladé NGS (Next-
-Generation Sequencing) technologie a analyzy STR markert
vytvari nejen nejrozsahlejsi a vefejné pristupny fylogeneticky
strom Y-DNA linii, ktery k datu dokonceni ¢lanku ¢itd pres 87
tisic vétvi, 752 tisic identifikovanych SNP mutaci na zakladé
vice nez 667 tisic vzork (Y-DNA Haplotree, online), ale spo-
lu s vlastni detailnéjsi analyzou archeogenetickych vzorka Y-
-DNA publikovanych v odbornych ¢asopisech (v soucasnosti
pres 6 tisic vzorku v databazi) spustila v roce 2022 i metodiku
pro vypocet stafi jednotlivych SNP mutaci (FamilyTreeDNA
Discover/Scientific Details/Age Estimate, online) (obr. 1a, b).
K mapovani pravdépodobného pohybu Y-DNA linii v ¢ase
a prostoru dosud slouzil nastroj SNP Tracker (online) a Phy-
loGeographer (online). V roce 2023 FTDNA spustila zkuseb-
ni verzi propracovanéj$iho fylogeografického nastroje Glo-
betrekker (FamilyTreeDNA Discover/Globetrekker, online).
Tim je otazka ,kdy“ doplnéna o otazku ,kde (kudy) a jak®

1 Y-DNA analyza je spolu s X-DNA a mtDNA soucasti WGS
analyzy, zpravidla vSak neni prili§ podrobnd a neidentifikuje nové,
dosud neznamé mutac¢ni linie. Nékteré z téchto spole¢nosti doka-
z1 vysledky zpresnit a propojenim se souc¢asnymi vzorky integrovat
do spole¢ného Y-DNA fylogenetického stromu.
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(Runfeldt 2023, online). To, Ze je nastroj dostupny pouze za-
kazniktim, ktefi si nechali provést nejpodrobnéjsi Y-DNA test
zvany Big Y-700, je ze strany FTDNA obchodni strategie, jez
ma motivovat dals$i zakazniky k podrobnéjsimu testovani?,
na druhou stranu mad logiku v tom, ze pravé diky nim mohl
tento nastroj vzniknout a jen na zakladé novych vzorka se
muze nadéle aktualizovat a zpfesiovat.

Spole¢nost FTDNA predstavila nastroj Globetrekker na svém
webu ve tiech ¢lancich, z nichZ prvni predstavuje zakladni moz-
nosti pouziti a nastaveni interaktivnich funkci (Runfeldt 2023,
online), druhy vysvétluje metodiku pouzitého algoritmu (Maier
2023, online) a tfeti se vénuje nékolika piipadéim pre/historic-
kych migraci, jeZ tento nastroj nejen zachycuje, ale také dopliu-
je o nova zji$téni (Vilar 2023, online). Pokusme se tento novy
fylogeograficky nastroj, vyuzitelny pro fadu obort, predstavit
a zhodnotit moznosti a meze jeho metodiky (srov. Estes 2023,
online; Estes 2024, 73-75, Vance 2024).? Jeho funkce si ukdzeme
na prikladu Y-DNA linie zakladatele genetiky Gregora Mendela,
jez byla diky spolupraci ¢eské Spolecnosti pro genetickou genea-
logii (online) s FTDNA nedéavno uréena jako R-Y85855 (Fami-
lyTreeDNA Discover/Notable Connections, online).

ZAKLADNI FUNKCE A MOZNOSTI ZOBRAZENI

Globetrekker vychdzi z vy$e zminéného fylogenetického
stromu Y-DNA Haplotree (online) a k souc¢asnosti zobrazuje
zhruba 50 tisic odhadnutych migracnich tras, jez se vétvi od Y-
-DNA haploskupiny A-PR2921 pred vice nez 200 tisici lety (tzv.
chromozomdlni Adam) az po soucasnost, presnéji feeno az
po dobu posledni dosud zjisténé a pojmenované mutace chro-
mozomu Y dané linie (Runfeldt 2023, online). Odhad migra¢ni
trasy 1ze pfehrat i pomoci animace. S ni se pod mapou soubézné
odviji i ¢asova osa vzniku jednotlivych mutaci (Timeline) pro
snazs$i orientaci a navigaci. Trasa kazdé z hlavnich haploskupin,
jez se od sebe postupné oddéluji a vétvi, je v mapé odliSena ba-
revné, zjisténé mutace se pod svym oznacenim objevuji na mis-
té predpokladaného vzniku (obr. 2a, b). Staticka i animovana

2 Naopak fada funkci, jez FTDNA nabizi (Y-DNA Haplotree,
mtDNA Haplotree a FamilyTreeDNA Discover), je volné pfistupna.
Globetrekker je soucdsti nastroje Discover, ptistupny je vSak pouze
testovanym na Big Y-700. Ve vefejném rezimu (Public View) je zde
k nahlédnuti demo verze.

3 Namoznou ndmitku, pro¢ predstavovat vyzkumny nastroj, jenz
je dostupny pouze zakaznikiim a uzivatelim sluzeb jedné konkrétni
firmy, 1ze odpovédét, Ze v oblasti genetické genealogie a piibuznych
obort jde vyzkum kupfedu nejen diky védeckym institucim finan-
covanym z vefejnych zdroji, ale také nékterym komer¢nim spolec-
nostem, jez rozvijeji a zdokonaluji svoji technologii a metodologii
na trznim zékladé. Nékteré z nich s védeckou sférou spolupracuji
a jejich specialisté publikuji v odbornych ¢asopisech nebo se na téch-
to ¢lancich podileji jako spoluautoti. Autor tohoto ¢lanku tedy chce
vyuzit moznosti, ze ma k tomuto nastroji jako zakaznik a uZivatel
FTDNA pfistup a mizZe jej zhodnotit pro $irdi (laickou i odbornou)
vefejnost. Soucasné prohlasuje, Ze z toho pro néj neplynou zadné
finan¢ni nebo jakékoli jiné vyhody.
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Obr. 2a. Odhad celkové migra¢ni trasy Y-DNA linie R-Y85855 od ,,chromozomalniho Adama*“ pfed vice nez 200 tisici lety po rok 1800. Terminalni, tj. nejmladsi
zjisténa mutace (R-Y85855) je oznacena oranzové. (Zdroj: FamilyTreeDNA Discover/Globetrekker, online)
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Obr. 2b. Posloupnost jednotlivych mutaci k mutaci R-Y85855 v dynamické tabulce (Timeline) od cca 3000 BCE do roku 1800 CE (pro starsi obdobi lze rolovat
nazpét). Pod termindlni mutaci jsou dvé nasledujici (R-Y93152 a R-FT227928), jez se od ni oddélily po roce 500 CE. Barevné trojuhelniky odpovidaji barvam
sifeni téchto descendentnich linii v mapé (srov. obr. 5) (Zdroj: FamilyTreeDNA Discover/Globetrekker, online)
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Obr. 3. Detail migraéni mapy trasy R-Y85855 s vyznacenim nejprichodnéjsich koridord. (Zdroj: FamilyTreeDNA Discover/Globetrekker, online)

mapa je interaktivni a umoziluje zpomalovdni, zastavovani,
priblizovani, preskakovani, posouvani a zobrazovani dal$ich
informaci. Na mapé je kromé odhadu migra¢ni trasy zobra-
zena topografie, takze se s rysujici se trasou soubézné méni
i rozsah zalednéni v dané dobé spolu s vyznacenim (prozatim
pouze statickym) nejniz$i hladiny mote a dfive odkrytou pev-
ninou (Beringie, Doggerland, Sundaland, Sahul). V nastaveni
1ze ménit i moZznosti zobrazeni, jako napiiklad:

o Nejpravdépodobnéjsi migracni koridor, tj. linka migrac-
ni trasy je rozsifena o barevné zobrazeni nejprostupnéjsi-
ho krajinného koridoru v dané dobé (obr. 3);

o Zjednodusend a schematickd pfimd trasa bez ohledu
na topografii a koridory;

o Paralelni trasy ,sourozeneckych® linii, tj. téch, které se
od uréitého ,,uzlu® dané linie oddélily s odli$nou mutaci
(obr. 4);

o Geografické rozsifeni descendentnich linii, tj. véech na-
sledujicich mutaci dané linie (obr. 5);

o Lokalizace nejstar$iho zndmého, tj. v pisemnych za-
znamech dohledatelného predka, jak si jej sam uZivatel
nastavil ve svém uctu;

o Lokalizace starych Y-DNA vzorkt z archeologickych
nalezi$t, jez maji k dané linii geneticky a ¢asové nejblize
(obr. 4);

«  Sir$i pravdépodobnostni lokalizace vzniku urcité muta-
ce (Hotspot) podle lokalit nejstar$ich zndmych predka
vSech soucdasnych nositeld, tj. bod je rozsifen do $irsiho
pole (obr. 6).
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METODIKA ALGORITMU

Podivejme se metodiku, podle které algoritmus generuje
a s pribyvajicimi daty stale aktualizuje odhad migra¢ni trasy
(Maier 2023, online)*. Pfedevsim je tfeba zdiraznit, Ze ackoli
vyuziva publikované studie z oblasti popula¢ni genetiky a ar-
cheogenetiky spolu s poznatky z oblasti klimatickych a envi-
ronmentalnich déjin, je primarné zdvisly na informacich, jez
o svém nejstar$im znamém predkovi poskytli sami uZivatelé.
V tom spociva jista slabina, kterou algoritmus nicméné doka-
ze korigovat kontrolou konzistence a spolehlivosti zadanych
udaja.

Jak uZ bylo zminéno, algoritmus zohledriuje topografii, jako
je vyvoj posledniho pleistocenniho zalednéni, kolisani hladin
morte a postupné zaplavovani nékdejsi pevniny, dale nejpri-
chodnéjsi krajinné koridory (podle strmosti svahu pfi pre-
konévani nadmoftskych vys$ek), v pfipadé pobreznich cest (tj.
do vzdalenosti cca 200 km od pevniny) vzdalenost od tehdej-
$iho pobtezi, pti plavbach na otevieném mofi (¢i pfes ocedn)
smér a silu motskych a oceanskych proudii. Algoritmus pro
vypocet migra¢ni trasy je tedy kromé lokalizace soucasnych
i starych vzorku nastaven podle ,,cesty nejmensiho odporu®.
Odhad mist vzniku prabéznych Y-DNA mutaci a jejich umis-
téni do mapy, jez v propojeni souvislou linkou dava odhad
migracni trasy, se fidi nékolika statistickymi pravidly. Asi 100

4  Zde nastinime jen kli¢ové a nejzajimavéjsi body. Ptipadny za-
jemce najde v odkazovaném ¢lanku podrobnéjsi a nazornéjsi vyklad
s pomoci map, grafii a diagramu.
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Obr. 4. Detail migraéni trasy R-Y85855 cca k roku 1000 se zobrazenim sourozeneckych linif (ten¢i linie) a starych vzorku (prerusované linie s ikonou lopatky).
Po kliknuti na vybranou ikonu se zobrazi bliz§i informace o nélezu (tizemi, lokalita, obdobi, datace, archeologicka kulturni skupina) a upfesnéni, kdy a s jakou
sourozeneckou linii doslo k oddéleni. Napt. vzorek Pohansko 28 (700-900 CE) patfi do sourozenecké linie R-FT360107, kterd se oddélila ze starsi spole¢né

mutace R-FT184346 kolem roku 250 BCE. (Zdroj: FamilyTreeDNA Discover/Globetrekker, online)

RIE172107
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Obr. 5. Detail migra¢ni trasy R-Y85855 se zobrazenim rozsifeni descendentnich linii (R-Y93152 a R-FT227928) do roku 2000. (Zdroj: FamilyTreeDNA Disco-
ver/Globetrekker, online)
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Obr. 6. Detail migracni trasy R-Y85855 se zobrazenim $ir$i pravdépodobnostni lokalizace vzniku dané mutace, tzv. Hotspot. (Zdroj: FamilyTreeDNA Discover/
Globetrekker, online)

nejstars$ich mutaci je do mapy nastaveno manualné na zakla-
dé publikovanych antropologickych vyzkumd, dalsich asi 50
tisic vétvi je generovano algoritmem. Ten je nastaven tak, aby
eliminoval nejraznéjdi rizika statistického zkresleni. K tém
nevyznamnéj$im patii zkresleni pfi vybéru vzorkd, tedy sku-
te¢nost, ze v nékterych zemich je DNA testovani stale vyraz-
né Castéjsi nez v jinych (zejména Velka Britanie, USA, Irsko,
Némecko). To do urcité miry pomahd algoritmus vyrovnavat
tak, Ze pro lokalizaci vzniku urcité vétve neni klicovy geogra-
ficky ptivod nejstarsich znamych predki véech nositelt dané
mutace, ale pivod nositeld jejich bezprostfedné nasledujicich
vétvi. V pripadé prili§ sirokého geografického rozptylu sou-
¢asnych nositelt (jejich nejstarsich znamych predkt) nehra-
je roli pouhy priimér (tj. umisténi do stfedu souradnic), ale
tzv. vazeny medidn, jenz v tomto pfipadé dava veétsi vahu tém
vzorktim, jichz je v dané oblasti vétSina. Znacnou roli pfi geo-
grafické lokalizaci vzniku urcité mutace hraje také vztah mezi
puvodem jeji bezprostfedné nadrazené, tedy star$i mutace,
a mutaci mladsich, tedy bezprostfedné nasledujicich — pokud
néktery z nositeld mlads$i mutace uvadi vyrazné vzdalenéjsi
puvod nez ostatni, coz miize migra¢ni trasu ,,prostfedni® mu-
tace (a tedy vSech jejich nositel(l) neadekvatné zkreslovat, je
ptihlédnuto nejen k ostatnim nositeliim, ale také k lokalizaci
star$i nadfazené mutace. Timto zptisobem algoritmus pti od-
hadu migra¢ni trasy ,,zahlazuje® prilisné vykyvy a odchylky.

Dals$im kli¢ovym prvkem jsou jiz zminéné, nedavno spusténé
¢asové odhady. Diky nim tak Ize davat riznou vahu pravdé-
podobnosti vzniku urdité mutace v urcité dobé na urcitém
misté — napriklad stary Y-DNA vzorek, jenz je archeologicky
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datovany do doby nedlouho po vypocitaném vzniku dané Y-
-DNA mutace, ma tak vétsi vahu nez vzorek z doby podstatné
mladsi. Ten uz totiz mtize patfit do nékteré z nasledujicich
mladsich vétvi, jejiz mutace na chromozomu Y se uz nepoda-
filo precist.’ Podobné to plati i v pfipadé doby a lokality nej-
star§ich znamych predkid soucasnych nositelt. Kone¢né pti
lokalizaci vzniku priibéznych mutaci hraje roli uplynuly cas
spolu s geografickou vzdalenosti — neboli ¢asové vzdalenéjsi
mutace pripoustéji del$i geografickou vzdalenost a naopak.
Tato zdkladni metoda vytvafeni fylogeografického Y-DNA
stromu proti toku casu, tedy od soucasnych vzorku do doby
pred vice nez 200 tisici lety, je shrnuta nasledovné: ,, Zacindme
tedy u listil stromu a postupujeme smérem vzhiiru ke kofentim,
pricemz kazdou haploskupinu umistime do jejiho ohniska a za-
stavime se, jakmile dosdhneme antropologicky urceného vy-
choziho bodu. Sestavovdni stromu od listii ke kofeniim se casto
oznacuje jako ,zdola nahoru:“ (Maier 2023, online)*

VYUZITELNOST PRO STUDIUM LIDSKE
FYLOGEOGRAFIE

Po predstaveni zakladnich uzivatelskych moznosti nastroje
a metodiky jeho algoritmu se zaméfme na problematiku jeho

5 Staré Y-DNA vzorky maji rtizné dochovanou kvalitu pokryti,
takzZe jsou pro archeogenetiku rizné vypovidajici.

6 Pokud bychom si v$ak metaforu vyvojového stromu predstavili
doslovné, pak je tieba tento smér formulovat opa¢né, tedy ,,shora“
(t. od list1) smérem ,,dold“ (tj. ke kofentim).
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vypovédni hodnoty. V soucasné dobé jde stdle o zkusebni
verzi, lze nicméné uz nyni rozpoznat pridanou hodnotu, ja-
kou muze Globetrekker zalozeny na Y-DNA poskytovat an-
tropologii, archeologii, historii a pfibuznym obortim? Sama
FTDNA (Vilar 2023, online) uvadi nékolik pfipadi znamych
migra¢nich udélosti, které Globetrekker nejen zachycuje, ale
i obohacuje o nova zjisténi.

Napriklad velmi stard Y-DNA haploskupina K (K-M9), jez
podle Globetrekkeru vznikla pfed 45 tisici lety na Blizkém
vychodé a velmi rychle se se svymi bezprostfedné navazuji-
cimi haploskupinami M, N, O, P a §, jez se z ni vydélily, roz-
$itila pres Indii az do jihovychodni Asie a Australie, potvrzu-
je predpoklad velmi rychlého $ifeni anatomicky moderniho
¢lovéka z Afriky touto cestou. Prekvapivé je to pfedevsim pro
potomky haploskupiny P (P-PF5850), nebot z toho vyplyva,
ze ,trasa predkii vice nez 50 % soucasnych muzskych linii, vcet-
né téch, které pochdzeji z haploskupiny P pred ptiblizné 20 000
lety, jako naptiklad haploskupina R, kterd se bézné vyskytuje
v Evropé, a haploskupina Q piivodnich obyvatel Ameriky, vedla
pres jihovychodni Asii“ (Vilar 2023, online).

Déle Globetrekker zachycuje nékteré konkrétni historické
udalosti, jako jsou napt. punské valky a Hannibalovo tazeni
na Rim kolem roku 220 pt. Kr. Jejich odraz je dodnes vidét
v roz$ifeni Y-DNA haploskupiny E-PF2546 a jejich vétvi ze
severni Afriky na sever Apeninského poloostrova pres Ibé-
rii, Pyreneje, jizni Galii a Alpy, ale také pres Sardinii a Sicilii.
Pravé v téchto oblastech potomci této puivodné severoafrické
haploskupiny dodnes ziji.

Ackoli se Globetrekker ve své zkusebni verzi soustfedi na star-
§i, zpravidla predkolumbovské migrace, v nékterych ptipa-
dech uz se zacinaji rysovat podstatné mladsi udalosti, jako je
napiiklad pomérné nedavné osidlovani ostrovii v Tichomoti.
Prikladem je rozsifeni vétvi haploskupiny C-FT'13521 na ost-
rovech tzv. Polynéského trojuhelniku v poslednich 800 letech.
V jinych pripadech se zda, Zze Globetrekker drivéjsi
predpoklady nejen doplnuje, ale i vyvraci. Napriklad haplos-
kupina R-L21 se vidy povazovala za typicky britskou, nebot
pravé na Britskych ostrovech a v Irsku dodnes vyrazné pre-
vldda a pouze zde byly archeogeneticky identifikovani jeji
nejstar$i nositelé. Globetrekker vSak na zakladé casovych
odhadi vzniku jednotlivych mutaci a jejich rozloZeni do mapy
naznacuje, ze R-L21 ma pravdépodobné jesté kontinentalni
puvod a na ostrovy se rozsifila teprve s expanzi nositell
kultury zvoncovitych pohart asi pred 4500 lety.

Na druhou stranu nékteré historicky znamé ¢i archeologicky
dolozené migrace Globetrekker zobrazuje méné presné (mig-
race Slovani v 6.-7. stoleti), velmi nezfetelné (anglosaska ex-
panze do Britanie od 5. stoleti) nebo zcela chybi (napt. osid-
leni Islandu v 9.-10. stoleti). Pfi¢iny mohou byt velmi rizné
- od malého mnozstvi vzork, pres zkresleni zptisobena me-
todikou algoritmu, aZ po moznost, ze z genetického hlediska
byly tyto historické udalosti podstatné komplikovanéjsi, nez
naznacuje archeologie ¢i historie. Je tieba mit téZ na pameé-
ti, ze fylogeograficka mapa na zédkladé¢ Y-DNA primarné ne-
odrazi velké historické udélosti, ale spise stopy individualnich
motivaci, rozhodnuti a Zivotnich ptibéhi jednotlivct.
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Je tieba znovu zddraznit, Ze nastroj Globetrekker je stale
ve zku$ebni verzi, z ¢ehoz vyplyva fada omezeni. Algoritmus
nékteré z podstatnych problémt, jako je naptiklad hodnovér-
nost udajii poskytovanych uzivateli nebo vyrazny nepomér
starych i novych Y-DNA vzorkd v riznych oblastech svéta,
nemize zcela pokryt a eliminovat. Stejné tak prozatim nebere
v tvahu nékteré komplexnéjsi jevy. To mtize vést k nepresnos-
tem, ale i zavaddéjicim ¢i pfimo chybnym vysledkim. Je tfeba
ocenit, Ze FTDNA tato omezeni vyslovné uvadi a u fady z nich
pocita s upravou a zpresnénim. Mezi né napriklad patfi tato:

o Algoritmus je zaméien na pfedkolumbovské migrace, za-
timco pozdéjsi, napt. z Evropy do Ameriky a Austrélie,
zatim neukazuje;

o Algoritmus je nastaven na predpokladu vice méné stabil-
ni rychlosti geografického $ifeni Y-DNA linii, coz v pfi-
padé nahlych expanzi (napf. po moti) neplati;

o Suchozemské cesty jsou zatim preferovany pred zamot-
skymi, coz v mnoha pripadech (napt. sit obchodnich tras
ve Stfedomofti) vede k chybnym vysledkiim;

o Sladkovodni jezera a feky nejsou jako mozné komuni-
ka¢ni trasy zatim brany v Gvahu;

o Oproti rozsahu zalednéni nelze zatim v programu
spustit animaci kolisani motské hladiny a odkryvani ¢i
zaplavovani pevniny (je zobrazeno staticky pro vrchol
posledni doby ledové pred 20 tisici lety);

o Neékteré dalsi klimatické a environmentalni vykyvy, jako
je napf. vysychdni, nebo naopak zelenani Sahary, zatim
nejsou zahrnuty.

Vysledky, které Globetrekker poskytuje, tedy nelze preceno-
vat a je tfeba s nim zachazet tak, jak je zamyslen - tedy jako
jeden z pracovnich nastroji, které pro poznani lidské minu-
losti mame zatim k dispozici. Je otdzka, nakolik Ize pomoci
sebedokonalejsiho vypocetniho algoritmu zachytit vysled-
ky migra¢niho chovani a rozhodovani davnych jednotlivcd,
rodd, natoz pak celych populaci. Relevantni namitkou je, jestli
neni studium lidské fylogeografie zaloZzené na Y-DNA analy-
ze zbytecné omezené a jestli budoucnost nespociva v analy-
ze celého genomu (WGS), jez dnes pro ucely poznani, ,kdo
jsme, odkud a jak jsme se sem dostali, zcela prevlada. To se
vsak vzajemné nevylucuje. Analyza celého genomu umoziuje
(napt. pro ucely popula¢ni genetiky) sledovat pohyby, miseni
a prolinani celych populaci (coz mtize 1épe odrazet archeo-
logicky nebo historicky zachycené déjinné udalosti), zatimco
podrobna Y-DNA analyza dokaZe (napf. a nejen pro ucely ge-
netické genealogie) hluboko do minulosti sledovat jednotlivé
muzské rodové linie v jejich postupném vétveni, rozristani
i vymirani. Obé metody (tedy $ife zabéru WGS i podrobnost
¢teni novych ¢i dosud neobjevenych mutaci Y-DNA) se mo-
hou v idealnim pripadé doplnovat a davat plasticky a stale se
zpresnujici obraz lidské fylogeografie.

Silnou strankou a soucasné slabinou Globetrekkeru je zapra-
covani archeogenetickych vzorka pti odhadu migra¢ni trasy.
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Moznosti Y-DNA testovani starych vzorkt vyznamné pokro-
¢ily, coz se projevuje jejich stale rostoucim poctem a dopl-
novanim do fylogenetického stromu i fylogeografické mapy.
Presto je tfeba mit na paméti jejich omezeni a pretrvavajici
interpreta¢ni problémy. Vedle nerovnomérného zastoupeni
vzorkd, které je dano tim, Ze aDNA se uchovava predevsim
chladném, suchém, temném, anaerobnim a mirné alkalickém
prostfedi a v nékterych dobach ¢i populacich nastavaji v mife
jejiho dochovani vyznamné mezery (zptlisobené napft. zaro-
vym pohfebnim ritem), jde také o to, Ze zdaleka ne vSechny
staré vzorky Y-DNA se uchovavaji v natolik plném pokryti,
aby umoznovaly jednozna¢né zarazeni do urcité vétve dané
linie, natoz pak precteni neznamych variant, které by iden-
tifikovaly nové, dosud neobjevené vétve. To vSe muze vést
ke znaénému zkresleni pfi odhadu migrac¢nich tras. Algo-
ritmus sice zohlednuje kvalitu vzorku a miru shody mezi ar-
cheologickou dataci nalezu a propoc¢tem stari posledni gene-
tické mutace, presto vSak tyto obtiZze nemize zcela vyrovnat.
K tomu ptistupuji i interpretacni vyzvy zptisobené rozmani-
tymi kulturnimi praktikami, jako je napiiklad patrilokalita
¢i reprodukéni zvyhodnovani dominantnich muzskych rodu
nebo elit, déjinnymi okolnostmi typu rozséhlych obchodnich
siti, otroctvi ¢i najimani do armady, ale i obecné zndmé jevy
zvlastniho $ifeni genetickych variant, jako je tzv. efekt zakla-
datele, efekt surfovani, efekt hrdla ldhve atd. Z tohoto diivodu
je tfeba odhady migra¢nich tras chéapat jen jako prvotni pod-
klad pro daleko komplexnéjsi zptsoby interpretace. Na dru-
hou stranu je tfeba zdiraznit fascinujici moznosti, které se
oteviraji pravé propojenim starych vzorki se vzorky soucas-
nymi. Pravé takto uz bylo u fady soucasnych, do dnesni doby
prezivsich Y-DNA linii objeveno slozitéjsi, dosud neznamé
genetické i geografické vétveni.

Asi nejvétsim rizikem programu je, Ze dokonalosti a propra-
covanosti uzivatelského prostredi s celou fadou interaktivnich
prvki a modi zobrazeni miiZe vytvaiet nespravny az fale$ny
dojem presnosti. Rysuje tedy cestu nasich predkia daleko de-
tailnéji, nez je adekvatni vzhledem ke stale skrovnym datim,
kterymi zatim disponujeme. Z tohoto diivodu ma mozna spi-
$e nez samotna migracni trasa (vyjadiend postupujici linkou)
vét$i vypovédni hodnotu dynamika $ifeni bezprostfedné na-
vazujicich vétvi (vyjadrena rostoucimi barevnymi skvrnami).
Na druhou stranu Ize dtvérovat, ze po doplnéni nékterych
vy$e zminénych omezeni je algoritmus Globetrekkeru na-
staven tak, Ze pii rostoucim mnozstvi dat (starych i novych
vzorki) bude poskytovat ¢im dal relevantnéjsi vysledky, které
nebudou tolik zatizeny rizikem $umu.” Jejich validita nikdy
nebude stoprocentni a nikdy si nebudeme jisti, kdy jsou vy-
sledky z riznych divoda nespravné ¢i zkreslené a kdy jsou jen
v rozporu s nasimi prili§ zazitymi predpoklady. Tento nastroj
tak mtze byt pfipominkou nedefinitivnosti naseho védéni
a vyzvou k trvalé otevienosti novym zji§ténim.* Rozhodné je

7 Z dosavadnich zku$enosti napt. vyplyva, ze ¢asové odhady se
s pribyvajicimi vzorky vyznamné zpresnuji.

8  Globetrekker napt. rozporuje fadu hypotéz, které autor ve svém
predchozim ¢lanku (Erban 2022) o své otcovské linii predlozZil.
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tfeba vyzdvihnout komplexni interdisciplinarni ptistup pro-
pojujici antropologii, popula¢ni genetiku, archeogenetiku,
klimatologii, environmentalni historii a statistiku s osobni
genetickou genealogii. Svym ddrazem na hledani souvislos-
ti mezi udaji poskytovanymi samotnymi uzivateli s poznatky
¢erpanymi z odbornych zdroji predstavuje idedlni prostor
pro popularizaci védy a pro oboustranné prospésnou spolu-
praci mezi védou a $irokou verejnosti.
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