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1. UVOD

Myslenka spolecné evoluce genti a jazyku je predmétem trvalého zajmu antropologt, lingvisti
a genetikd. Jako prvni se ji zabyval jiz Charles Darwin, ktery v knize O vzniku druha (Darwin,
1859) navrhl, ze dokonaly rodokmen lidstva, ktery by vérné odrazel pfibuzenské vztahy
lidskych etnik, by zarovern umozioval ptirozenou klasifikaci jazykd. Koevoluce gent a jazykt
se vSak zacCala skute¢né zkoumat az mnohem pozdéji, v 80. letech 20. stoleti. Na pocatku
tohoto vyzkumu stél italsky populacni genetik Luigi Luca Cavalli-Sforza, ktery jako prvni
porovnal fylogeneticky strom lidskych populaci, sestaveny na zakladé genetickych dat se
stromem, zalozenym na klasifikaci jazyk( (Cavalli-Sforza et. al., 1988). Jeho prace, ac
kontroverzni, vzbudila zdjem o aplikaci fylogenetickych a molekularné-genetickych metod na
lingvisticka data a jejich potencial pro rekonstrukci populaéni historie lidstva (Atkinson &
Gray, 2005). V névaznosti na tuto praci byla na konci 80. a pocatku 90. let publikovéna fada
studii, které se snazili posoudit shody a neshody mezi distribuci genetickych variant a jazyka
nebo jazykovych rodin (Barbujani & Sokal, 1990; Cavalli-Sforza et al., 1992; Harding &
Sokal, 1988; Sokal 1989). Cavalli-Sforza byl presvédcen, ze znalost molekularni fylogeneze
lidskych populaci umozni predikovat vztahy mezi jazyky a naopak (Cavalli-Sforza, 1991).

Antropologové a lingvisté vSak byli k myslence propojeni populaéni historie a historie jazykt
vzdy skepticti (Boas, 1911; Sapir, 1931). Duasledné odmitali predstavu, ze kulturni zmény jsou
jakkoli navazané na biologické zmény a zaroven zdlraziovali rozdily mezi genetickou
dédicnosti a kulturnim pfenosem. Geny se dédi ,,vertikalné®, z generace a na generaci, zatimco
jazyk ma schopnost se §ifit ,,horizontaln€™, mezi nepfibuznymi jedinci a populacemi. Zatimco
evoluce druht a populaci je charakterizovana postupnym vyvojem v ramci piibuzenskych linii
(anageneze) a jejich Stépenim (kladogeneze), v evoluci jazykd dochazi velmi Casto k
horizontalnimu pfenosu — splyvani dfive vzniklych linii (syngeneze). Rodokmen jazykut, o
kterém psal Darwin, tak viibec neni stromovity, ale odpovida spi§ hustému kefi se vzajemné
propletenymi vétvemi (Kroeber, 1923; Obr. 1.). Tuto pfedstavu, kterd se nazyva
difusionalismus, zastavali nejen mnozi lingvisté, ale také nektefi evolucni biologové (napft.

Gould, 1991).



Obr. 1. Strom zivota a strom lidské kultury (Kroeber, 1923)

V poslednich dekadach si biologové uvédomili, ze biologickd evoluce nemusi byt pouze
stromovitd. K horizontalnimu pfenosu dochazi na v§ech urovnich stromu zivota. Napftiklad
mitochondrie a chloroplasty jsou ptivodem bakterialni symbionti, pfi¢emz k horizontalnimu
prenosu jejich gent do jadra buriky dochazi podnes. Retrotranspozony, pivodné parazitické
useky DNA, se cCasto pfenaseji mezi druhy. Rozsahly horizontdlni pienos DNA z
nepiibuznych organismu (vCetné rostlin a hub) byl popsan u vitnikt pijavenek (Bdelloidea).
Mezidruhova hybridizace je evidentné velmi bézna. K druhtim hybridniho pavodu patii tieba
jelen milu (Panolia eldi), vik rudohnédy (Canis rufus), pavidnec kipunji (Rungwecebus
kipunji), levhart oblackovy (Pantera uncia), nebo koneckoncti moderni ¢lovék (Homo
sapiens), jehoz mnohé populace vznikly hybridizaci rané modernich lidi s neandrtalci (Duda,
2017; Paidbo, 2015). Existence horizontalniho pfenosu neznamena, ze by biologicka evoluce
nebyla viceméné stromovita, ostatn€ jenom diky existenci fylogeneze mizeme horizontalni

ptrenos odhalit.

Dnesni kritici myslenky koevoluce gent a jazykt vSak netvrdi, ze ke koevoluci nedochazi,
spiSe poukazuji na to, ze se nejedna o Cisté paralelni vyvoj, ale ze za vyvojem jazyku stoji

slozitéjsi procesy, které je treba pfi studiu koevoluce zohlednit.

Od publikovani prvnich studii na toto téma uplynulo vice nez tficet let této problematice bylo
vénovano 1 nekolik reSersi (napt. Campbell, 2015; Pakendorf, 2014, 2015). Dosud ale
nevznikla prace, kterd by publikované studie shromazdila, porovnala a diskutovala v nich

pouzita data a metody a jejich vysledky. Cilem této bakalarské prace je:

1) Popsat teoreticka vychodiska studia koevoluce gent a jazyku.
2) Shromazdit ptipadové studie, které posuzuji a kvantifikuji koevoluci ¢i korelaci mezi

geny a jazyky formalnimi fylogenetickymi nebo populacné-genetickymi metodami.
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3) Popsat jejich vysledky a posoudit v nich pouzita geneticka a lingvisticka data a statistické
metody a jejich vhodnost pro studium koevoluce.
4) Shrnout soucasny stav naSich znalosti koevoluce genti a jazykd, popsat praktické

problémy spojené se studiem téchto evolu¢nich systému a jejich mozna feseni.

1.1. Argumenty pro a proti koevoluci genu a jazyku

Duvody, pro¢ ocekavat, ze evolu¢ni historie a vysledna geograficka distribuce gent a jazykt
si budou vzajemné odpovidat, jsou obecné srozumitelné. Jazyk se uc¢ime od rodicu, takze se
predava spolu s geny. Populacni expanze nebo migrace a nasledna geograficka izolace, které
vedou ke genetické diferenciaci, pravdépodobné povedou také k jazykové diverzifikaci.
Jazyky funguji jako bariéry pro tok gend, podobné jako bariéry geografické (mofte, pohofi
apod.). V dusledku lze ocekavat korespondenci mezi distribuci genetickych variant a

lingvistickych uskupeni (Cavalli-Sforza et. al., 1988; Cavalli-Sforza, 1991; Obr. 2).
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Obr. 2. Srovnani genetické fylogeneze, zalozené na souboru klasickych polymorfisma
(vlevo) a jazykové klasifikace na drovni jazykovych rodin a velkorodin (vpravo) (Cavalli-
Sforza, 1991)



Hlavni argumenty proti univerzalni koevoluci gent a jazykt jsou nasledujici: Zatimco geny
se Sifi vertikaln€, z rodi¢l na potomky, jazyk se muze §ifit také horizontaln€, bez ohledu na
ptibuzenstvi. Neexistuje zadny deterministicky vztah mezi tim, jaké geny v sob& nosime a
jakym jazykem hovotime. Zatimco ¢lovék ma jen jeden genom a populace jeden genofond,
lidé a jejich populace mohou hovotit i vice jazyky. Jazyky se rychle méni, bézné€ vymiraji a
vymfeni jazyka zpravidla neznamené vymieni populace mluvcich, ale prechod na jiny jazyk,
coz narusuje oCekavanou korespondenci mezi geny a jazyky (Campbell, 2015; McMahon,

2004).

V nékterych oblastech svéta je praktikovana tzv. jazykova exogamie, kdy je pravidlem, ze
partnefi mluvi odliSnym jazykem. Budto hovoii kazdy jinym jazykem, ale navzajem si
rozumi, nebo jeden z partnerd pfijme jazyk toho druhého. V oblastech, kde je tato forma
exogamie praktikovana (naptf. Vaupés nebo Chorote-Nivaclé-Wichi v Jizni Americe) nelze
korespondenci mezi geny a jazyky ocCekavat. Lingvisté Casto poukazovali na existenci
jazykovych svazll (Sprachbunde), kde dochazi k intenzivnim vypujckam slov i gramatiky
mezi vzdalenéji pribuznymi jazyky. Jazykové svazy tvoii napf. jazyky Balkanského
poloostrova, jazyky v Pobalti, Jizni Africe, na Etiopské vysocing, v Indii a Pdkistdnu, na

zapadnim pobtezi USA a Kanady nebo ve Stfedni Americe (Campbell, 2015).

Lidé Casto migruji jak na kratké, tak na dlouhé vzdalenosti. Dalkové migrace maji rizné
pfi€iny, napf. klimatické zmény nebo valecna tazeni a s nimi spojené uzemni expanze. Lidé
Casto migruji z ekonomickych, nabozenskych nebo politickych divodi, nékdy spontanné,
jindy nucené (Bhugra et al., 2011). Migranti, nesouci si své geny i jazyk, pfichazeji na své
cesté a v misté, kde se usadi, do kontaktu s jinymi populacemi. Casto mezi nimi nasledné
dochazi k toku gent, v misté€ usazeni Casem i k vypujckam slov a ovliviiovani jazyku, které
jsou spolu dlouhodob& v kontaktu. Casto uvadénym piikladem dalkové migrace a jejich
dusledkd pro genetické a jazykové sloZeni populace jsou Mad’ati. Mad’afi jsou po genetické
strance piibuzni stfedoevropskym etnikiim, hovoficimi slovanskymi a romanskymi jazyky,
zatimco madarstina je pfibuzna ugrofinskym (uralskym) jazykim Khanty, Mansi a Mari,
kterymi se mluvi v povodi Obu. V 9. stoleti piisli na izemi dneSniho Mad’arska lidé, ktefi
migrovali z oblasti Uralu. Diky jejich vojenské a ekonomické pievaze mistni obyvatelé
postupné presli na ugrofinsky jazyk, zatimco méné pocCetna skupina migrantd geneticky

splynula s mistni populaci (Longobardi et al., 2015; Tomory et al, 2007).
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Korelaci mezi geny a jazyky narusuje také vznik kreolskych jazyka a jazyku $irsi komunikace.
Kreolské jazyky vznikaji smisenim a zjednoduSenim raznych jazykd. Tyto jazyky jsou
zalozené prevazné na evropskych jazycich, které se Sifily v dobé kolonialismu, napf. na
anglictin€ nebo francouzstin€, vznikaly vSak 1 z mimoevropskych jazykl, napf. z arabstiny.
Maji jednodussi gramatiku a stabilni slovni zasobu, ktera pochdazi z vice jazyk (Romaine,
2017). Na podobném principu jsou zalozeny 1 jazyky Sirsi komunikace, které vznikaji misenim
a zjednodusovanim mistnich dialekt(. Prvnim takovym jazykem byla zjednodusena forma
feCtiny, nazyvana koiné, kterou se hovotilo na izemi, kam zasahoval fecky kulturni vliv ve 4.
stol. pf. n. 1. Tento jazyk mimo jiné obsahoval fadu slov, pfevzatych z jinych jazykd. Termin
koiné je dodnes pouzivan jako obecné oznaceni pro jazyky §irSi komunikace (Colvin, 2011).
Podobné disledky ma kodifikace jazyka, kdy dochdzi ke stanoveni pravidel pravopisu,
vyslovnosti i slovniku (Danes, 2009). Ke kodifikaci jazyka nedochazi spontannég, ale
nafizenim shora, a vede k homogenizaci jazyka v rozsidhlé oblasti, kterd nemusi byt

homogenni geneticky.

Poslednim procesem narusujicim o¢ekavanou korelaci mezi geny a jazyky je vymirani jazyku,
které je pomérn¢ Castym jevem (Amano et al., 2014). Podle databaze Ethnologue (Eberhard
etal., 2023) je v soucasnosti ohrozeno vyhynutim 3072, tedy ptes 40 % vSech jazykt. Celkem
451 popsanych jazykt je vedeno jako vyhynulych. Naprosta vétsina populaci, které hovotily
témito jazyky, vSak nevymfela, ale pfesla na jiny jazyk. Protoze vymfieni jazyka neni navazano
na vymieni populace mluvcich, jazykové extinkce narusuji korespondenci mezi jazyky a
geny. Takzvané jazykové izolaty, jazyky, které nejsou zjevné piibuzné zadnym jinym

jazykam, jsou pravdépodobné pozistatky vétsich jazykovych rodin (Urban, 2021).
1.2. Koevoluce a jeji predpoklady

Pod pojmem koevoluce se mini vztah mezi dvéma nebo vice organismy, které spolu interaguji
a navzajem se tak ovliviiuji (Thompson, 2014). Pfikladem koevolu¢niho systému je systém
hostitel-parazit. Hostitel vytvaii selekéni tlak na parazita tim, ze se snazi vyvinout obranné
mechanismy proti nému. Parazit na to reaguje tim, ze se snazi vyvinout mechanismy, diky
kterym se obrané hostitele vyhne nebo ji prekona. Dusledkem koevoluce mezi druhy jsou
podobnosti v topologii (pofadi uzll) a chronologii (stafi uzld) jejich fylogenezi, kdy speciani
udélost u jednoho druhu m4 za nésledek speciaci u druhého druhu (Huelsenbeck et al., 1997;
Page, 2003). Standardni metodou pro odhaleni koevoluce je proto porovndvani
fylogenetickych stromti. Koevoluci tohoto typu vSak mezi geny a jazyky nelze oCekavat,
protoze jazyky se vyvijeji odli§nou rychlosti a maji ¢astecné odliSnou dédicnost.
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Klicovym faktorem, ovliviiujicim populacné-genetickou strukturu populaci je geografie.
Fyzické bariéry jako jsou hory, feky a mote, podporuji paralelni vyvoj gent a jazykd. Mozna
jesté vyznamngjsi roli vSak hraje samotna geograficka vzdalenost, kterd rovnéz ovliviiuje
genetickou i1 jazykovou diverzitu a jeji distribuci. Mezi sousedicimi a blizkymi populacemi
dochazi Casté&ji ke genetickému miseni a k horizontalnimu ptenosu, s pfibyvajici vzdalenosti
horizontalniho pfenosu ubyva. Tento proces se nazyva izolace vzdalenosti (isolation-by-
distance). Pokud za vyvojem genetické a jazykové diverzity stoji predevsim tento proces,
vétSina pozorovanych shod mezi geny a jazyky je dusledkem prostorové autokorelace (Peter
et al., 2020). Klicové otazky pro ty, ktefi se koevoluci gentl a jazykt zabyvaji, tedy jsou, jak

Casty je horizontalni jazykovy ptenos a jak vyznamny je vliv procesu izolace vzdalenosti.

1.3. Geneticka data a genetické fylogeneze

Publikované fylogeneze organismu se zakladaji nejCastéji na analyze molekularné-
genetickych dat: nejCastéji sekvenci nukleotidii v molekule DNA. Srovnavané sekvence jsou
homologické, to znamena, Ze pozice v jednotlivych nukleotidech ¢i aminokyselinach jsou
zdédény od spolecného predka a rozdily mezi nimi jsou dasledkem probéhnuvsich zmén —
substituci, inzerci i deleci. Homologické sekvence jsou k sobé pfiitazeny (alignment) a z
rozdilu mezi nimi jsou vypocitany parové vzdalenosti, z nichz se vytvofi tzv. navodny strom
(guide tree), na jehoz =zékladé jsou pak ksobé postupné prifazovany vSechny
sekvence pocinaje témi nejpodobnéjSimi az po ty nejvice odlisné. (Macholan, 2014). Z téchto
dat se dale urCuje geneticka vzdalenost taxonomickych jednotek — druhi nebo populaci. Tato
vzdalenost je odvozena bud’ z poc¢tu odlisnych bazi ve sledovanych sekvencich, nebo z poctu
mutaci, kterymi se sekvence li§i. Vedle fylogenezi lidskych populaci, zalozenych na
molekularné-genetickych datech, existuji 1 fylogeneze zalozené na morfologickych datech,
kdy za homologii je brana podoba nebo pfitomnost/nepfitomnost urcitého morfologického
znaku. V antropologii jsou tato data pouzivana ziidka, nej¢astéji se jedna o kranialni znaky

(Macholan, 2014).

Pii studiu populacni historie lidstva byly vyuZivany rizné typy genetickych dat. Nejstarsi
studie vzniklé v 80. a 90. letech minulého stoleti pouzivaly tzv. klasické polymorfismy —
krevni skupiny, nebo jiné proteinové alomorfismy (Cavalli-Sforza et al., 1988; Harding &
Sokal, 1988). Koncem 90. let se zaCaly vyuzivat tzv. uniparentdlni markery, tedy
mitochondrialni DNA (mtDNA), respektive jeji hypervariabilni oblast a nerekombinujici ¢ast

chromozomu Y (NRY), které se dédi pouze po matefské, respektive otcovské linii,



diky ¢emuz mohou poskytovat odliSny obrazek o historii téze populace (Bruchova et al.,

2005).

Po roce 2010 se zacala vice vyuzivat autozomalni DNA, nékdy v kombinaci s uniparentalnimi
markery. Nejnovéjsi studie pak pouzivaji data genomicka, nejcastéji tzv. jednonukleotidové
polymorfismy a kritké tandemové repetice. Jednonukleotidové polymorfismy (Single
Nucleotide Polymorphisms, SNPs) jsou kratké sekvence, lisici se v jediném nukleotidu, které
se zpravidla vyskytuji v nekdédujicich oblastech DNA. Pokud SNPs lezi na stejném
chromozomu a v dostatecné blizkosti, tedy ve vazb¢, dostavaji se do dalsi generace spolecné.
Variance v SNPs jsou v populacich mapovany a tim umoziuji sledovani pfibuznosti mezi
jedinci a davaji vznik komplexnéjsi genetické mapé takové populace. Kritké tandemové
repetice (Short Tandem Repeats, STRs), neboli mikrosatelity, jsou opakujici se kratké
specifické sekvence DNA, které se skladaji ze stejné jednotky dvou nebo vice nukleotidu.
Stejné jako SNPs se nejcastéji nachdzeji v nekodujicich oblastech DNA. Diky vysoké mutacni
rychlosti jsou mikrosatelity velmi variabilni, a to 1 v rdmci jedné populace (McDonald, 2013).
SNPs a STRs patii do kategorie tzv. genomickych (genome-wide) dat, kterd jsou rozptylena
napii¢ celym genomem. Vedle toho se v nejnovéjSich studiich stale Castéji objevuji
celogenomova data (whole-genome), kterd se zakladaji na praci s celym, nebo témér celym

genomem zkoumaného organismu.

K tvorbé fylogenezi se uzivaji rizné metody, které jsou vhodné pro zpracovani riznych typt
dat. Mezi bézné pouzivané metody se fadi distan¢ni metody jako metoda nevazeného parovani
s aritmetickym pramérem (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean, UPGMA),
Neighbor joining (NJ), metoda maximdélni dspornosti (parsimonie), metoda maximdalni
veérohodnostt (maximum likelihood) a Bayesovskd analyza. Distancni metody vytvareji
ptibuzensky vztah z matice parovych vzdalenosti, ktera prevadi podobnosti ve studovanych
znacich do c¢iselné podoby. Tim se ztraci informace o homologii, ale tyto metody jsou diky
tomu velmi rychlé. Distan¢ni metody UPGMA a N1J jsou shlukovaci algoritmy, které postupné
seskupuji pribuzné druhy ¢i populace do shluk, az dojde k vytvoreni hierarchicky
strukturovaného, zakofenéného Ci nezakorenéného stromu (Macholdn, 2014). Problémem
téchto metod je, ze predpokladaji konstantni mutacni rychlost a nepracuji s moznosti
horizontdlnitho pfenosu (Macholan, 2014). Pokrocilejsi distanéni metody, které vytvari
fylogenetické sité, napf. Neighbor-Net (Bryant & Moulton, 2004), dokazi vizualizovat

konflikt v datech, ktery l1ze interpretovat jako disledek horizontalniho ptenosu.



Metoda maximdlni udspornosti (Maximum parsimony) byla po dlouhou dobu
tou nejpouzivanéj$i metodou fylogenetické rekonstrukce, diky jeji rychlosti a pfimocarosti.
Zaklada se na uptednostiovani jednodussich fylogenetickych hypotéz pred t€mi slozitéjSimi,
tedy na minimalizaci poctu evolucnich krokd, nutnych pro vysvétleni pozorovanych rozdilt
v sekvencich ¢i morfologii. Sdilené spolecné stavy znaku se vysvétluji dvéma zptusoby — bud’
jsou zdédény od spolecného predka, nebo vznikly nezavisle na sob€ jako disledek homoplazie

(Macholan, 2014).

Metoda maximalni vérohodnosti (Maximum Likelihood) vysvétluje data pomoci hypotézy, pii
jejiz platnosti jsou pozorovana data nejvice vérohodna. (Macholan, 2014). Podobné funguje i
Bayesovska analyza, kterd na zakladé urcité hypotézy odhaduje, s jakou pravdépodobnosti
vznikaji pozorovana data, avSak s ohledem na predpoklady o téchto datech. V tom se lisi od

metody maximalni vérohodnosti (Macholan, 2014).

Principem molekularnich hodin je, ze rychlost zmén/mutaci v DNA ¢i proteinovych
sekvencich je v prubéhu Casu konstantni, diky ¢emuz je mozné stanovit Cas divergence druhd
a odhadnout stafi riznych evoluénich udalosti. Tato metoda molekularnich hodin ma vazné
nedostatky, protoze nékteré geny se mohou vyvijet rychleji a snaze mutovat, na coz mize mit
vliv 1 prosttedi, ve kterém se organismy nachéazeji (Bromham & Penny, 2003). Nov¢jsi metody
molekularich hodin umoziuji zohlednit odlisné mutacni rychlosti v riznych oblastech

genomu a v pribéhu ¢asu (Macholan, 2014).

1.4. Lingvisticka data, jazykova Kklasifikace a jazykova fylogeneze

Dfive nez se zacaly k tomuto ucelu vyuzivat fylogenetické metody, byla jedinym zdrojem
piibuzenskych stroma jazykl jazykova klasifikace, ve které byly jazyky seskupeny do vnitiné
usporadanych pribuzenskych skupin, nazyvanych jazykové rodiny. Jazyky, patfici do jedné
jazykové rodiny, pochazi ze spolecného predka neboli prajazyka. Konvencni metoda
vytvareni jazykové klasifikace tzv. komparativni metoda se zaklada na porovnani dvou a vice
potencialné ptibuznych jazykt — jejich slovniku, gramatiky, syntaxe a fonologie (Millar &
Trask, 2015). Pokud je podobnosti dostatek a neni mozné je vysvétlit napt. jazykovym
kontaktem, je pravdépodobné, Ze tyto jazyky pochazi ze spolecného predka. Postupnym
srovnavanim vice a vice jazyka lze ustanovit existenci jazykové rodiny, ktera zahrnuje dva

jazyky, nebo vice nez 1000 jazyku.



Vedle toho existuje metoda tzv. masové komparace, kterou prosazoval lingvista Joseph
Greenberg (Millar & Trask, 2015). Tato metoda se zaklada na srovnavani stovek az tisict slov
napii¢ mnoha nepiibuznymi jazyky, pfi¢emz jejich zvukova nebo vyznamovd podobnost je
vnimana jako doklad mozného ptibuzenského vztahu i nad ramec jazykové rodiny. Takto
vznikla uskupeni se nazyvaji jazykové velkorodiny. Vétsina lingvistu jazykové velkorodiny
neuznava, protoze podobnosti, na kterych se zakladaji, mohu byt viceméné nahodné.
Greenberg pomoci této metody klasifikoval jazyky celého svéta sriznym vysledkem.
Zatimco jeho klasifikace africkych jazykt do Ctyf velkorodin byla ve své dobé dobfe piijata a
nekteré z téchto uskupeni jsou uznavany dodnes (jazyky nigerokonzské nebo afroasijské), jiné

velkorodiny jako napt. amerindska nebo indopacifickd nikdy uznavéany nebyly.

Fylogeneze jazyka vychazi z klasické komparativni metody, ale lingvistu v urcitém kroku
nahrazuje pocCitac. Vétsina fylogenezi jazyku se zakladaji na lexikalnich datech — seznamech
slov, jejichz podobny zvuk a vyznam jsou dusledkem sdileného ptivodu (Pagel et al., 2007).
Tato homologickd slova se nazyvaji kognaty (napt. Cislovka dva, zwei, two, due
v indoevropskych jazycich). Zmény kognatd je mozné vystopovat po piibuzenskych liniich
ke spolecnému predkovi — prajazyku, ze kterého se vyvinula celd jazykovd rodina a
rekonstruovat Casti jeho slovniku (napf. ¢islovka dwoh v praindoevropském jazyce). Pocet
sdilenych kognatt ukazuje na to, jak moc si jsou jazyky piibuzné. Je vSak tieba brat v uvahu
existenci tzv. faleSnych kognata. Fale$né kognaty jsou slova z riznych jazyku, ktera podobné
znéji a maji také podobnou strukturu, ale jejich podobnost je disledkem nahromadénych
nahodnych zmén (napt. vyraz dog pro psa v anglictiné a v australském jazyce Mbarambaram).
Jedna se o lingvistickou obdobu homoplazie ¢i konvergence. Nékteré zdanlivé homologie
mohou byt disledkem horizontalniho pfenosu (napf. vyraz brother pro bratra v maltstin€ neni

kognat ¢eského bratr, ale vypujcka z anglictiny).

Nejcastéji pouzivanym zdrojem lexikalnich dat je tzv. Swadeshiiv seznam slov (Haspelmath
& Tadmor, 2009), ktery obsahuje slova tzv. zédkladniho slovniku, ktera najdeme témét ve
vSech jazycich. Patii mezi né oznaCeni osob, predmétu, jeva a tkonu, tedy hlavné osobni
zajmena, zakladni Cislovky a slovesa, oznaceni Clent rodiny, Casti téla, pfirodnich jevi ¢i
nékterych zvirat. Existuje nékolik verzi Swadeshova seznamu, které se lisi poctem
obsazenych slov. Zakladni verze mé 100 slov, roz§ifena verze jich obsahuje 207 a existuji 1
krat§i verze. DalSim, méné vyuzivanym seznamem slov, je Leipzig-Jakartiv seznam

(Haspelmath & Tadmor, 2009). Ten obsahuje stejné jako Swadeshiv seznam 100



univerzalnich slov pro mnoho jazykd, z nichz pouze 62 slov je spolecnych se Swadeshovym

s€znamem.

Stejné jako geneticka data 1 lingvistickd data lze analyzovat také pomoci distan¢nich metod.
Databaze Automated Similarity Judgment Program (ASJP) obsahuje 40-polozkové seznamy
slov pro vétsinu jazyku svéta (Wichmann et al. 2010). Z téchto slov se pocitaji tzv.
Levensteinovy vzdalenosti, coz je minimalni pocet zmén, nutnych ke zméné jednoho slova v
jiné. Za zménu se pocita pridani, odebrani, nebo nahrazeni jednoho symbolu jinym (tedy
obdoby inzerce, delece, nebo substituce). Diky tomu, ze tato metoda pracuje se zmenami
v sekvencich znakli (symbold) tvoficich slova, ale neuvazuje o zménach vyznamu slov,
obchazi problém s identifikaci homologii (kognati) a obejde se bez lingvistické expertizy.
Zaroven maximalizuje mnozstvi informace, které lze zlexikdlnich dat ziskat, a tak
rekonstruovat fylogeneze, které zahrnuji 1 vzdalené piibuzné jazyky. Veérohodnost takovych
fylogenezi je obtizn€ véfitelna, ale data v ASJP umoziiuji vytvofit jazykové distance, které
jsou srovnatelné s genetickymi distancemi, nebo odhadnout stari divergence jazyku

(Wichmann et al. 2010).

Nevyhodou lexikalnich dat je, ze se vyvijeji pomérmne¢ rychle, coz omezuje hloubku na nich
zalozenych jazykovych fylogenezi. Uvadi se, ze po asi 7000 letech jiz neni mozné rozlisit
skutecné kognaty o faleSnych — veskeré vyznamové a zvukové podobnosti mohou byt
disledkem homoplazie. Z tohoto divodu se vedle lexikalnich dat pro rekonstrukci jazykovych
fylogenezi vyuziva také tzv. strukturnich dat — syntaktickych, gramatickych a fonologickych,
o kterych se predpokladalo, ze se vyvijeji pomaleji a méla byt srovnatelnd napfic jazykovymi
rodinami (Dunn et al., 2005). Pozd¢jsi studie v§ak ukazaly, ze i kdyz existuji velmi stabilni
strukturni znaky, jako napf. genderové rozliSeni ve tieti osobé, obecné tyto znaky nejsou
v Case stabiln€jsi nez lexikalni znaky. VétSina z nich se vyviji rychleji a je nachylnéjsi k
vypujckam, nez jsou slova zdkladniho slovniku (Greenhill et al., 2017). Na rozdil od
lexikalnich dat obsahuji syntakticka data méné informace, napf. potadi vétnych Clent
(podmét, predmét a sloveso) nabyva napfi¢ vSemi jazyky jen Sesti moznych znakovych stavi.
Dalsim problémem je, zZe tyto znaky jsou funkcné integrované, takze kdyz dojde ke zméné
jednoho z nich, zpravidla to zpusobi zmény ostatnich (Greenhill et al., 2017). Vedle
lexikélnich a syntaktickych dat se vyuzivaji i data fonologicka (napft. pfitomnost nosovych ¢i

mlaskavych hlasek).
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Existuje tedy cela fada pfistupt, typu dat a metod vytvareni genetickych a jazykovych strom,
které 1ze v ramci studia koevoluce geni a jazyka pouzit. Rizné geneticke a jazykové markery
se lisi zptisobem dédicnosti a rychlosti evoluce, takze na nich zalozené fylogeneze zachycuji
odlisné aspekty popula¢ni nebo kulturni historie a maji raznou Casovou hloubku. Lze
predpokladat, ze vysledky studii koevoluce budou ovlivnény tim, jaka data se pro srovnani

zvoli a jaké metody srovnani se pouziji.
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2. VYSLEDKY

Studie pro resersi byly vyhledavany v online databazi odborné literatury Web of Science a
webovém vyhledavaci Google Scholar s vyuzitim nasledujicich klicovych slov a jejich
kombinaci: gene, language, coevolution, correlation, genetic data, linguistic data, geography.
Dalsi literatura byla vyhledavana v seznamech citovanych praci takto vyhledanych studii,
mezi studiemi, které tyto prace cituji, nebo ve studiich, které byly uvedeny jako doporucené
¢i souvisejici na webovych strankach prislusnych odbornych ¢asopist a vydavatelstvi. Do
reSersSe byly zahrnuty studie, které zkoumaji koevoluci ¢i korelaci gena a jazyka formalnimi,
statistickymi metodami a s vyuzitim fylogenezi, zalozenych na analyze genetickych a
jazykovych dat, pfipadné kombinujici genetickou fylogenezi s jazykovou klasifikaci nebo
s geografickymi daty. Do reSerSe byly zahrnuty c¢lanky publikované v recenzovanych

odbornych Casopisech s impakt faktorem, publikované po roce 1985.

Takto bylo shroméazdéno 27 studii, spliiujicich nastavena kritéria. Nejstarsi z nich byla
publikovdna v roce 1988, nejnovejsi v roce 2022. Vice nez polovina z nich byla publikovana

po roce 2010.

Ve Ctytech ze sedmi studii, publikovanych pted rokem 2000 (Cavalli-Sforza et al., 1988, 1992;
Harding, & Sokal, 1988; Poloni et al., 1997) byly pouzity klasické polymorfismy. Ve zbylych
tfech studiich (Barbujani & Sokal, 1992; Sokal, 1988, 1989) jsou genetickd data zastoupena
blize nespecifikovanymi alelickymi sekvencemi. Ve dvou studiich (Sokal, 1988; 1989) byly
vedle genetickych dat pro fylogenetickou analyzu pouzity také morfologické (kranidlni)
znaky. Ve studiich, publikovanych po roce 2000 se hojné vyuzivaji uniparentalni markery
(mtDNA a NRY) a autozomdlni DNA. MtDNA a NRY byly pouzity samostatné nebo
v kombinaci ve 12 studiich. Z téchto studii je jedna zaloZena pouze na mtDNA (Hunley et al .,
2007) a tfi pouze na NRY (Balanovsky et al., 2011; Lansing et al., 2007; Rosser et al., 2000).
Celkem osm studii pouziva autozomalnimi, nebo genomicka data (Baker et al., 2017; Barbieri
et al., 2022; Gonzdlez-Santos et al., 2022; Hunley et al., 2008; Longobardi et al., 2015;
Matsumae et al., 2021; Tishkoff et al. 2009; Wilder, 2011). Dal§ich sedm studii kombinuje
autozomadlni a genomickéd data s uniparentalnimi markery (De Filippo et al., 2012; Karafet et
al., 2015; Kushniarevich et al., 2015; Mona et al., 2009; Novackova et al., 2019; Robbeets et
al., 2021; Tambets et al., 2018). Studie Dudy a Zrzavého (2016) kombinuje vSechny vySe
uvedené typy dat.
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Kvalita pouzitych lingvistickych dat se mezi studiemi zna¢né lisi. Starsi studie, publikované
pred rokem 2000, pouzivaji pouze jazykovou klasifikaci, novejsi studie pracuji s lexikalnimi
daty, pfipadné sdaty syntaktickymi. 12 studii, publikovanych po roce 2000, pracuje s
lexikdlnimi daty (Balanovsky et al., 2011; De Filippo et al., 2012; Gonzdlez; Santos et al.,
2022; Karafet et al., 2015; Kushniarevich et al., 2015; Lansing et al., 2007; Longobardi et al.,
2015; Matsumae et al., 2021; Novackova et al., 2019; Robbeets et al., 2021; Rosser et al.,
2000; Tambets et al., 2018), pouze tii studie pracuji se syntaktickymi daty (Hunley et al.,
2008; Longobardi et al., 2015; Matsumae et al., 2021). Dv€ z nich pfitom kombinuyji lexikalni,
syntaktickd a také fonologickd data (Longobardi et al., 2015; Matsumae et al., 2021).

Jazykové klasifikace se bud’'to prevadi do distan¢nich matic (Harding & Sokal, 1988; Mona
et al., 2009; Poloni et al., 1997; Sokal, 1988; Wilder et al., 2011), nebo se pfimo srovnavaji
s genetickou fylogenezi (Cavalli-Sforza et al., 1988), nebo se formalné posuzuje, do jaké miry
je lingvisticka klasifikace konzistentni s fylogenezi, zaloZenou na genetickych datech (Baker
et al., 2017; Cavalli-Sforza et al., 1992; Duda & Zrzavy, 2016; Hunley et al., 2007). Devét
ze 14 studii, které pracuji s jazykovou klasifikaci, pouziva Ruhlenovu klasifikaci svétovych
jazyka (Ruhlen, 1987), bud’ samostatn€, nebo v kombinaci s jinou klasifikaci. V jedné studii
(Hunley et al., 2007) byly pouzity klasifikace Greenberga, Loukotky a Campbella. Tti studie
(Baker et al. 2017; Duda & Zrzavy, 2016; Wilder, 2011) pouzivaji klasifikaci z databaze
Ethnologue (Eberhard et al., 2023) a studie Barbieri et al. (2022) pouziva klasifikaci
z databédze Glottolog (Hammarstrom et al., 2014).

Nékteré studie jsou zaméteny na konkrétni oblasti, jiné zkoumaji koevoluci gend a jazykt
napfic celym svétem (Obr. 3.). Ze sedmi studii, publikovanych pred rokem 2000 se tii zabyvaji
globalni koevoluci geni a jazykti a CcCtyfi se tykaji Evropy. V novéjsSich studiich,
publikovanych po roce 2000 jsou zastoupeny i jiné oblasti svéta. Mimo Evropu se tato
problematika zkoumd na Kavkaze (Balanovsky et al., 2011; Karafet et al., 2015), v Asii
(Matsumae et al., 2021; Robbeets et al., 2021; Tambets et al., 2018), v Indonésii a Melanésii
(Hunley et al., 2008; Lansing et al., 2007; Mona et al., 2009; Wilder et al., 2011) a v
Subsaharské Africe (De Filippo et al., 2012; Gonzélez-Santos et al., 2022; Novackova et al .,
2019; Tishkoff et al., 2009). V téchto oblastech se nalézaji jazyky, nalezici do dvou nebo vice
dobfe podpotrenych jazykovych rodin. Nekteré z téchto oblasti maji vyraznou topografii
(hornaty Kavkaz, ostrovy v Indonésii a Melanésii). Nejméné zastoupenymi oblastmi jsou
Amerika, na kterou se zameétuje pouze jedna studie, spliiujici nastavena kritéria (Hunley et al
2007) a Austrélie. Pro tyto oblasti neni k dispozici vérohodné jazykova klasifikace a je zde
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dlouhodoby problém se ziskdvdnim genetického materidlu. To se tykd zejména Severni
Ameriky (pfedevsim uzemi USA) a Austréalie. Kazdou z téchto oblasti charakterizuje unikatni
populacni historie, ktera ovlivnila vztah mezi mistni populacné-genetickou strukturou a
distribuci jazykt. Nasledujici ¢ast prace popisuje vysledky piipadovych studii, zaméfenych

na prislusné oblasti svéta: Evropa, Kavkaz, Asie, Indonésie a Melanésie, Afrika, a Svét.

Obr. 3. Oblasti zajmu 27 studii, zahrutych do reSerSe. Evropa je zastoupena sedmi
studiemi, Subsaharskd Afrika dvéma. Oblasti zdjmu Sesti studii, které se prezentuji jako
globalni, nejsou na mapé€ vyznaceny.

Nazvy jazykovych rodin, skupin a izolati pouzité v praci jsou prevzaty z knihy Lingvisticka
antropologie: jazyk, mysl a kultura (Pokorny, 2009).
2.1. Evropa

Na vétsin€ uzemi Evropy se, az na par vyjimek, mluvi jazyky, spadajicimi do indoevropské
(IE) jazykové rodiny. Jeji kofeny sahaji bud’ do doby zemédelské kulturni revoluce pred
8000 lety, kdy do Evropy pfisli zeméd¢lci z Anatolie (dne$ni Turecko), nebo do obdobi pred
5000 lety, kdy do Evropy migrovali pastevci z oblasti pontsko-kaspickych stepi (dneSni
jihozdpadni Rusko). V obou pfipadech byla vétsina pavodnich jazykt nahrazena
indoevropskymi, ale neni jasné, jestli bylo nahrazeno také pavodni obyvatelstvo, nebo se
indoevropskeé jazyky Sifily horizontaln€, prostfednictvim kulturni difuze. V Evropé se nachazi
také nékolik neindoevropskych jazykd. Jednim z nich je baskiétina v severnim Spanélsku

a jizni Francii. Jedna se o izolovany jazyk, ktery je pozustatkem piedindoevropského osidleni.
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V Evropé najdeme také zastupce uralské jazykové rodiny — finStinu, samstinu, estonstinu

a madarstinu. Uralské jazyky ve Skandinavii jsou pavodem ze stiedni Asie a do Evropy pfisli

pred asi 4000 lety. Pivod mad’arStiny saha do 1. tisicileti naseho letopoctu, kdy koCovni

najezdnici, pivodem z Uralu, dorazili do Stfedni Evropy a postupné asimilovali mistni

obyvatelstvo. Své zastupce ma v Evropé 1 turkicka jazykova rodina. Jsou jimi gagauzstina

v Moldavsku a krymska4 tatarStina na Krymu. Na Malté se mluvi afroasijskym (semitskym)

jazykem (Comrie et al., 2003).

Tabulka 1. Studie koevoluce gent a jazykt v Evropé.

Autofi Rok | Jazykové | Geneticka Lingvisticka | Posouzeni Koevoluce
rodiny data data koevoluce
Harding & 1988 5 Polymorfismy | Klasifikace | Mantelav test, | Ano
Sokal (Ruhlen) Fenogram z
genetickych
vzdalenosti
mezi
jazykovymi
rodinami
Sokal 1988 5 97 alel + 10 Klasifikace | Manteluv test Ano
kranialnich (Ruhlen)
proménnych
Sokal et al. 1989 5 59 alel + 10 Klasifikace | ANOVA Casteéné
kranialnich (Ruhlen)
proménnych
Barbujai & 1990 4 66 alelovych | Klasifikace | Posouzeni Ano
Sokal sekvenci na (Ruhlen) lingvistické a
19 lokusech genetické mapy
Rosser et al. 2000 6 NRY Lexikon Manteluv test, Casteéné
PCA,
wombling
Longobardi et | 2015 3 Autozomy Lexikon, Mantelav test, | Ano
al. syntax PCA
Kushniarevich | 2015 1 mtDNA, Lexikon Manteluv test, | Ano
et al. NRY, PCA, AMOVA,
autozomy MDS

Evropou, pfipadné castmi Evropy, se zabyvalo sedm studii, zahrnutych do reSerSe

(Tabulka 1). Uz ty nejstarsi z nich si kladli otazku, jestli genetickou strukturu evropské

populace 1épe vysvétli pribuzenské vztahy mezi jazyky, coz by svéd¢ilo o nahrazeni ptivodni

populace mluv¢imi IE jazyku, nebo jejich prostorova distribuce a geografické bariéry, coz by

nahravalo spiSe modelu difuzni viny, tedy horizontalnimu Sifeni IE jazykt. Robert Sokal,
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jeden z hlavnich prikopnikt fylogenetiky a lidské populacni genetiky, se timto tématem
zabyval v nékolika studiich (Barbujani & Sokal, 1990; Sokal, 1988; 1989). Prvni dv¢ studie
jsou zaloZeny na rozsahlém souboru klasickych polymorfismt a také kranialnich znacich
od tisict jedinca z celého uzemi Evropy. Tato geneticka a morfologicka data byla prevedena
do distan¢ni matice, ktera byla porovnana s matici zalozenou na jazykové klasifikaci. Prvni
studie (Sokal, 1988) k tomu vyuziva Mantelliv korelacni test, ktery méfi zavislost genetické
pfibuznosti na jazykové piibuznosti a geografické vzdalenosti, zatimco druha
(Sokal et al., 1989) pracuje s analyzou variance (ANOVA), ktera se snazi odhalit, jestli jsou
za genetickou diferenciaci zodpovédné spiSe jazykové bariéry, nebo geografické bariéry.
Ve svém zavéru se obé studie shoduji — mezi jazykovymi rodinami (IE, uralskd, turkicka,
afroasijska, baskit¢tina) existuji vyznamné genetické rozdily. Men§i genetické rozdily v ramci

IE jazyka jsou pak vysvétlovany geografickou distribuci jejich mluvcich.

Studie Barbujaniho a Sokala (1990) hleda predély v populacné-genetické strukture evropské
populace a snazi se urcit, jestli koresponduji s hranicemi mezi jazyky, nebo geografickymi
bariérami. Vychdzi ze souboru alelovych frekvenci a jazykové klasifikace. Pouziva metodu
zvanou wombling, kterd odhaluje prudké zmény v alelovych frekvenci v prostoru. VétSina
takto odhalenych predéld odpovida hranicim rozsifeni jazykovych rodin (IE, uralské,
afroasijské a baskitctiny), jejich jazykl nebo dialektd. Z celkem 33 prudkych alelovych zmén
jich 22 lezi na fyzické bariéfe, zatimco 31 genetickych hranic odpovida hranicim mezi
raznymi jazyky. Napftiklad pfedél v populacné-genetické strukture na tizemi Finska pfiblizné
odpovida hranici mezi dialekty finstiny, jejichz predci pfisli do Finska z riznych sméra (pres
Finsky zaliv nebo po sousi od jihovychodu). Jind hranice od sebe oddéluje severoitalské
a jihoitalské dialekty. Vysledky ukazuji, Ze jazyky a geografie se Casto podileji na vysledné
populacné-genetické struktufe, ¢asto spolu s riznym puvodem evropskych populaci, které

pfisly do kontaktu az v nedavné dobé.

Studie Hardingové a Sokala (1988) koreluje distancni matice, na které jsou prevadeéna
geneticka data ve formé klasickych polymorfismua a jazykova klasifikace zahrnujici jazyky
indoevropskeé, uralské, turkické a afroasijské jazykové rodiny a baskictinu. Pro jejich srovnani
byl pouzit Manteliv korelacni test, ve kterém jsou obé€ slozky navic srovnavany
s geografickou distan¢ni matici. Studie dospiva k zavéru, ze na genetickou diverzitu ma velky
vliv pravé geografie, kdezto jazyky k ni pfispivaji jen malo. Vyjimkami jsou mluvci
baskictiny, finStiny a maltStiny, kteti se odliSuji jak jazykove, tak i geneticky, a to 1 pfestoze

sousedi s mluv¢imi IE jazyku.
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Studie Rosserové a kol. (2000) zkoumd Y-chromozomdlni diverzitu v Evropé€ a blizkém okoli
(z&padni Sibif, Kavkaz a severni Afrika). Analyza hlavnich komponent (Principal Component
Analysis, PCA) ukazuje, Zze distribuci Y-chromozomalni variability ovliviiuje vice
geografickd distribuce nez jazykova piislusnost populaci. Jako prvni se od ostatnich odd¢li
africké populace, oddélené od ostatnich Stfedozemnim mofem. Mezi AfriCany a zbylymi
populacemi pak stoji obyvatelé Recka a Kypru. Zatimco Madafi maji geneticky blizko
k Indoevropanim, Finové se fadi k ostatni mluv¢im uralskych jazykta. V souladu s tim je
vysledek Mantelova korelacniho testu, ktery ukazuje silnou korelaci mezi geny a geografii,
ale slabou korelaci mezi geny a jazyky. Metoda wombling, lehce odlisna od té, kterou pouzil
Barbujani a Sokal (1990) nachdzi genetické bariéry, z nichz maloktera odpovida hranicim

mezi jazyky, a spiSe odpovidaji geografickym bariéram.

Nov¢jsi studie Longobardiho a kol. (2015) tyto zavery Castecné potvrzuje. Néktefi mluvci
uralskych jazykl a Baskové se geneticky lisi od svych indoevropsky hovoficich sousedu. Tato
studie pracuje srozmanitymi daty — autozomdlnimi SNPs a lexikdlnimi (slova)
a syntaktickymi (gramatika) daty. Syntakticka data umoznila autorim rekonstruovat vztahy
mezi jazyky riznych jazykovych rodin. Pouzita data — genomicka, lexikalni a syntakticka —
byla prfevedena do distan¢nich matic. Z téch pak byly metodou UPGMA vytvoreny genetické
a jazykové fylogeneze. Vedle nich studie pracuje i s metodu TreeMix, umoziujici detekci
migraci, a déle klastrovou analyzu STRUCTURE, odhalujici genetické slozeni populaci.
Porovnani stroma ukazalo, ze populace hovofici pfibuznymi jazyky IE jazykové rodiny
(germanskymi, romanskymi a slovanskymi) jsou si piibuzné také geneticky. Tti neptibuzné
jazyky — baskictina, a uralské jazyky mad’arStina a finStina vychézeji neptibuzné ostatnim
jazykam. Baskové jsou ostatnim Evropantim nepfiibuzni geneticky i jazykové€, Finové jsou
rovnéz geneticky odlisni. Mad’arStina je pfibuzna finstin€, ale mluv¢i tohoto jazyka geneticky
spadaji do kladu tvofeného populacemi, které hovoti slovanskymi a romanskymi (rumunstina)

jazyky.

Studie Kushniarevichové a kol. (2015) zkouma genetické odliSnosti v ramci slovanské vétve
IE jazykt. Geneticky se rozpada do dvou skupin — na Slovany, ktefi obyvaji Balkansky
poloostrov a ty ostatni, ktefi obyvaji stfedni a zapadni Evropu. Mezi nimi se nachazi
Rakousko, Mad’arsko a Rumunsko, kde se hovoii jinymi jazyky a tvoii tak mezi jiznimi
a sttedovychodnimi Slovany fyzickou bariéru. Slované jsou také ovliviiovani svymi
neslovanskymi sousedy. Napiiklad Cesi maji ve svych genech znatné germanské piimési

a celkové maji bliz k zdpadnim Evropanim. Oproti tomu Polaci, ktefi také sousedi
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s Némeckem, jsou po genetické strance bliz§i vychodnim Slovantm, pfiCemz si v sobé

nesou malou pfimés germanskych gent.

Vysledky téchto studii ukazuji, ze populaéné-geneticka struktura a distribuce jazykt v Evropé
si pomérné dobfe odpovidaji. Mezi odliSnymi jazykovymi rodinami v Evropé se nachazeji
vyznamné genetické rozdily, které jsou vysvétlovany praveé jazykovou piislusnosti. Mensi
genetické rozdily v ramci pievladajici IE jazykové rodiny pak odpovidaji spiSe jejich

geografické izolaci.
2.2. Kavkaz

Kavkaz se pysni nejvetsi rozmanitosti jazykti v ramci regionu. Na tomto pomérné malém,
hornatém tizemi v jihozapadni Asii, mezi Cernym a Kaspickym motem, se hovoii vice nez
40 jazyky, které se oznacuji jako kavkazské a dalsimi jazyky, které spadaji do indoevropské,
turkické, semitské a mongolské jazykové rodiny. Kavkazké jazyky se dé€li na jihokavkazské
(kartvelské), vychodokavkazské (nachsko-dagestanské) a zdpadokavkazské (abchdzsko-
adygejské). Na Kavkaze se se dale vyskytuji indoevropské jazyky, predev§im arménstina
(bazalni v ramci IE jazykt), dale napf. perStina nebo rustina. Mimo to se zde mluvi turkickymi
jazyky (napf. azerbajdzanstinou nebo turkmenstinu), semitskymi jazyky (neoaramejstinou
a arabstinou) a mongolskym jazykem kalmyc¢tinou. Jazykova situace je tedy znacné odlisna
od situace v Evropé. Predpoklada se, Ze za ohromnou rozmanitosti jazyku stoji z velké casti

prave hornata krajina, ktera zajis§tuje geografickou izolaci sousednich populaci (Urban, 2020).

Tabulka 2. Studie koevoluce gent a jazykt na Kavkaze.

Autofi Rok | Jazykové | Geneticka | Lingvisticka | Posouzeni Koevoluce
rodiny data data koevoluce
Balanovsky et | 2011 3 NRY Lexikon Manteluv test, Casteéné
al. AMOVA, MDS
Karafetetal. | 2015 3 mtDNA, Lexikon Manteluv test, Castedné
NRY, PCA, AMOVA,
autozomy MDS

Dve publikované studie (Tabulka 2) si kladou otazku, jestli izolovanost kavkazskych jazykt
koresponduje s mirou genetické izolovanosti jejich mluv¢ich. Studie Balanovského a kol.
(2011) pracuje s Y-chromozomdlnimi STR a SNPs a vedle toho s lexikdlnimi daty pro

14 populaci. Tato studie odhalila ¢tyfi hlavni Y-chromozomdlni haploskupiny, z nichz se
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kazda vyskytuje v jiné casti Kavkazu, kde se zaroven vyskytuji odli§né jazykové rodiny. Pro
podporu tohoto zjisténi byl pouzit Manteltiv korela¢ni test, ktery ukazal na vibec nejsilnéjsi
korelaci mezi geny a jazyky ze vSech publikovanych studii. Vedle toho AMOVA ukézala, ze
prislusnost k jazykové rodiné vysvétli bezmala dvojnasobek genetické variability oproti
prislusnosti ke skupinam, které jsou definované geograficky. Jazykova prislusnost tedy
dokaze vysvétlit velkou ¢ast pozorované Y-chromozomdlni diverzity na Kavkaze. To
podporuje koevoluci mezi geny a jazyky, ktera zde vznika patrné diusledkem geografické
izolace a dlouhodobého paralelniho vyvoje mistnich populaci. Studie hledd vztahy mezi
kavkazskymi, blizkovychodnimi a evropskymi populacemi pomoci mnohorozmeérné
Skalovaci analyzy (Multidimensional scaling, MDS). MDS seskupuje kavkazské populace
blize k blizkovychodnim populacim nez k evropskym. Pivod kavkazské Y-chromozomalni
linie tedy sahé na Blizky vychod. Po pfichodu na Kavkaz doslo ke geografické izolaci a k
diferenciaci haploskupin v mistech usazeni jejich nositeli. Proto je k mnoha populacim

a jazykim mozné pfifadit konkrétni haplotypy.

Testovani hypotézy koevoluce gend a jazyku v jemném geografickém meéfitku se vénuje
studie Karafetové a kol. (2015), ktera se zaméfuje na oblast Dagestanu na vychodnim
Kavkazu. Pro lep§i objasnéni genetické struktury této oblasti analyzuje nejen Y-
chromozomadlni, ale také autozomdlni SNPs a mtDNA haplotypy. Lingvistickd data jsou
zalozena na seznamech slov. Pro objasnéni vztahi mezi populacemi byla pouzita MDS.
Autozomdlni a Y-chromozomélni markery odliSuji s ¢asteCnym prekryvanim populace
Dagestanu, Kavkazu a Blizkého vychodu a mtDNA navic vykazuje miseni s evropskymi
populacemi. Pro odhaleni rozdélovani a miseni populaci byl sestaven strom pomoci TreeMix.
Pro posouzeni vlivu jazykt a geografie na genetickou strukturu populaci byl pouzit Manteltv
korelacni test, ktery odhalil vysokou korelaci mezi autozomalnimi SNPs a jazyky u populaci
patficich do nachsho-dagestanské jazykové rodiny. Vysledky testi odhalily vysoce

strukturované populace se silnymi korelacemi mezi jazyky a geny.

Studie zamétené na Kavkaz tedy ukazuji, ze geografické bariéry mohou spolu s jazykovymi
bariérami efektivné zamezovat toku gend a vést k dlouhodobému paralelnim vyvoji gent

a jazyka.
2.3. Asie

Tti studie zahrnuté do reSerSe (Tabulka 3) se soustfed’uji na oblast zapadni a severni Asie. Na

zapade se nachazeji jazyky, patfici do tfi velkych jazykovych rodin — indoevropské, turkické
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a uralské. Uralské jazyky jsou v této oblasti pivodni. Maji ostrivkovité rozsifeni, sahajici od
Baltského mote na zapadé po Zapadosibitfskou nizinu a poloostrov Tajmyr na vychodé a déli
se na dvé skupiny — ugrofinské a samojedské jazyky. Jejich stafi se odhaduje na 4000—6000
let a ptivod saha bud’ do povodi feky Volhy, nebo do oblasti Sibife. Turkické jazyky maji
ptivod na jihu, na Altaji nebo v severovychodni Cin&. Indoevropské jazyky — konkrétng
rustina — se do téchto oblasti rozsifily teprve neddvno. V severovychodni Asii se vedle rustiny
a turkickych jazyka, jako je jakutStina, vyskytuji také mensi jazykové rodiny a izolaty —
tunguzské a mongolské jazyky, Cukotsko-kamcatské jazyky, japonstina a korejstina, ketStina
a jukagirstina. Vétsina z nich je, spolu s turkickymi jazyky, fazena do kontroverzni makro-

altajské ¢i transeurasijské jazykové velkorodiny.

Tabulka 3. Studie koevoluce gent a jazykd v Asii.

Autofi Rok | Jazykové | Geneticka | Lingvisticka | Posouzeni Koevoluce
rodiny data data koevoluce

Tambets et al. | 2018 1 mtDNA, Lexikon Manteluv test, Casteéné
NRY, PCA
autozomy

Matsumae et | 2021 11 Genome- | Lexikon, RDA Ano

al. wide syntax

Robbeets et 2021 5 mtDNA, Lexikon Triangulace Casteéné

al. autozomy

Studie Tambetsové a kol. (2018) hleda genetické doklady expanze uralskych jazyku
s vyuzitim mtDNA, NRY, autozomdlnich a lexikédlnich dat. Autozomdlni geneticka diverzita
byla vyhodnocena pomoci PCA, ve které se mluv¢i uralskych, turkickych a slovanskych
jazykd, zahrnutych do studie, rozmisti podél vychodo-zdpadni osy v souladu s jejich
geografickou distribuci a bez ohledu na jazykovou pfislusnost. To podporuje také UPGMA
strom, ve kterém jsou populace hovofici uralskymi jazyky piibuzné nejCastéji sousednim
populacim. Analyza ADMIXTURE vsak odhaluje popula¢né-genetickou komponentu, kterd
se vyskytuje pfevazn€ u mluvcich uralskych jazykt. Tato komponenta se vyskytuje u Find
a Samu, ale postradaji ji Estonci a Mad’afi, coz autofi interpretuji jako dusledek jazykového
posunu. MantelGiv korelacni test odhaluje silnou korelaci mezi geny a jazyky i geografii.
Genetickou variaci tedy vysvétluje kombinace obou faktord a Sifeni uralskych jazyku bylo
alespon z Casti spojené s démickou expanzi, 1 kdyz v nékterych castech svého soucasného

arealu (Pobalti, Stfedni Evropa) se tyto jazyky Sifily prfedevsim horizontalné.
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Studie Matsumaeho a kol. (2021) se zabyva otazkou, do jaké miry rizné typy jazykovych dat
odrazeji historii populaci severovychodni Asie spadajici do n€kolika jazykovych rodin. Studie
pouziva genomicka data (SNPs) v kombinaci s lingvistickymi (syntaktickymi, lexikalnimi a
fonologickymi) daty a také s hudbou. VSechna data byla nejprve pfevedena do matic parovych
distanci a analyzovana metodou Neighbor-Net, ktera vytvaii fylogenetické site, které odhali,
jak pribuzenské vztahy, tak mozny horizontalni pienos. Tyto sit€ naznacuji, ze jednotlivé
kulturni znaky se vyvijeji nezavisle na populacni historii. Pro dalsi zhodnoceni vztaht mezi
genetickymi a kulturnimi daty byla pouzita redundanéni analyza (Redundancy analysis,
RDA). Ta odhalila, ze gramatické podobnosti predikuji genetickou ptibuznost a naopak.
U ostatnich kulturnich znakt odhalila RDA pouze slabé korelace s populacni historii. RDA
analyza zohlednujici vliv geografické a jazykové distance naznacuje, zZe mistni populacné-

geneticka struktura se zformovala jesté pred vznikem mistnich jazykovych rodin.

Rozsahla studie Robbeetsové a kol. (2021) hleda doklady spole¢ného ptvodu a §ifeni tzv.
transeurasijskych jazyka. Tato studie pouziva autozomalni SNPs, vCetné staré DNA
z archeologickych nalezli a lexikalni data, zastupujici 98 jazykl. Triangulaci jazykovych,
genetickych a archeologickych dat pak dospiva k zavéru, zZe transeurasijské jazyky maji
spole¢ny puvod a jejich pravlast lezi v severozapadni Asii, v povodi feky Amur, odkud se
zacaly S§ifit spolu se zeméde€lstvim v obdobi raného holocénu. Po tvodnim rozdéleni
a rozsifeni do oblasti kolem feky Liao-che doslo k oddéleni a Sifeni proto-mongolskych jazyka
na sever do oblasti Mongolské plosiny, proto-turkickych jazyka na zapad a na severovychod,
proto-tunguzské jazyky do oblasti feky Amur, proto-korejstiny na Korejsky poloostrov

a proto-japonstiny na Japonské ostrovy.
2.4. Indonésie a Melanésie

Soucasné osidleni ostrovni jihovychodni Asie a Oceanie je vysledkem dvou velkych,
nezavislych migraci. Prvni z nich se odehréla v Pleistocénu pfed vice nez 50 tisici lety a vedla
k osidleni Indonésie, Melanésie, Nové Guinei a Australie puvodné lovecko-sbéra¢skou
populaci. Pozistatkem této migrace jsou dnesni mluv¢i papuanskych a australskych jazykt
aizolované populace v jihovychodni Asii (napf. Andamanci nebo Semangové). Pred asi
5000 lety do téchto oblasti doputovali zemédelci a moteplavei mluvici austronéskymi jazyky,
ktefi pochazi zjizni Ciny a Tchaj-wanu. Austronéskd expanze postupovala pies Filipiny
a Moluky a dale zapadnim i vychodnim smérem. Nakonec vedla k osidleni celé ostrovni

jihovychodni Asie (a také Madagaskaru), Melanésie, Mikronésie a Polynésie (po Havaj,
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Velikonoc¢ni Ostrov a Novy Zéland). Austronéskych jazykt je vice nez 1000 a vétSinou z nich
mluvi jen malo lidi, ktefi obyvaji jeden ostrov, nebo jeho Cast. Pfes vysokou diverzitu
arozsahly areal si tyto jazyky uchovaly velkou c¢ast spolecné slovni zasoby a nékteré
gramatické prvky. V oblastech, kde se aredly papudnskych a austronéskych jazyku prekryvaji,
se tyto jazyky navzajem ovliviuji (Nielsen et al., 2017).

Tabulka 4. Studie koevoluce gent a jazykt v Indonésii a Melanésii.

Autofi Rok | Jazykové | Geneticka | Lingvisticka | Posouzeni Koevoluce
rodiny data data koevoluce
Lansing et al. | 2007 1 NRY Lexikon Manteluv test Casteéné
Hunley etal. | 2008 2 Autozomy | Syntax Test of treeness, | Ano
korelacni testy
Mona et al. 2009 2 mtDNA, Klasifikace AMOVA, MDS | Ne
NRY (Ruhlen)
Wilderetal. | 2011 2 Autozomy | Klasifikace PCA, AMOVA Ne
(Ethnologue)

Dnesni populace Indonésie a Ocednie se tedy skldda ze dvou komponent — staré, papudnské
amladé, austronéské. Ctyfi publikované studie (Tabulka 4) se zabyvaly otazkou, jestli
populacné-geneticka struktura a jazykova prislu§nost mistnich populaci dodnes odrazi tyto
davné migrace, nebo jestli tisice let vzajemnych interakci téchto populaci vedly ke ztraté
korespondence mezi geny a jazyky. Pritom se zaméfovali na rizné Casti tohoto regionu.
Hunley a kol. (2008) se zaméfili na Bismarckovo souostrovi a ostrov Bougainville
v Melanésii, kde vedle sebe ziji mluv¢i papuanskych a austronéskych jazyka. Studie vyuziva
autozomalni STRs a gramatické a fonologické znaky od 33 mistnich populaci. Vyuziti
strukturnich dat umoznilo autorim sestavit jazykovou fylogenezi zahrnuyjici jazyky riznych
jazykovych rodin, podobné¢ jako to udélala studie Longobardiho a kol. (2015). Préce testuje
dva modely koevoluce mezi geny a jazyky. Prvni model predpoklada, ze korespondence je
vysledkem rozdéleni a nasledné izolace populaci v pocatcich expanze, tedy postupného
vétveni. Druhy model predpoklada prubézny tok gend a prvkid jazyka mezi sousednimi
populacemi, tedy izolaci vzdalenosti. Prvni pfedpoklada shody mezi topologiemi genetickych
ajazykovych stromu a korelaci mezi distancnimi maticemi, které jsou z nich vytvofené. Druhy
predpoklada, Ze tato korelace prestane byt signifikantni po zohlednéné geografické distance.
Porovnavani stromu a distan¢nich matic ukazalo, ze situace v zapadni Melanésii je slozita.

K toku gent a prvka jazyka mezi blizkymi populacemi dochazi, a to bez ohledu na jejich
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jazykovou pfislusnost, coz vedlo k Castecnému premazani davené populacné-genetické
struktury. Neékteré | papuanské™ populace jsou geneticky bliz8i austronéskym populacim.
Vyména prvka jazyka mezi papuanskymi a austronéskymi jazyky je vSak omezena. Korelace
mezi geny, jazyky a geografii je v této oblasti silnd, a to zejména v rozsdhlém, hornatém

vnitrozemi ostrova Nova Britanie.

Studie Mony a kol. (2009) se zaméfila na oblast vychodni Indonésie, zahrnujici ostrovy
Flores, Adonara, Solor, Lembata, Pantar, Alor a Vychodni Timor, s vyuzitim mtDNA a NRY
a jazykovou Kklasifikaci. Genetickd analyza odhalila vychodoasijskou (tedy austronéskou)
a melanéskou (,,papuanskou”) komponentu v genomech mistnich obyvatel, ale také treti,
,indonéskou* komponentu, ktera mize byt pozistatkem pivodnich lovci-sbéracu, kteti do
této oblasti prisli v pleistocénu. MDS grafy, zalozené na mtDNA a NRY shlukuji mluv¢i
austronéskych i papuanskych jazyki a AMOVA neprokazala korelaci mezi genetickymi
a lingvistickymi daty. Absence korelace mezi geny a jazyky je patrné dasledkem expanze
austronéskych mluvcich od zapadu, po které nasledovala expanze papuanskych mluvcich od

vychodu, pii¢emz obé byly spojené s intenzivnim tokem gent a jazykovym posunem.

K podobnému vysledku dospéla studie Wildera a kol. (2011), ktera se zaméfila na souostrovi
Severni Moluky ve vychodni Indonésii. Tedy na dalsi oblast, kde vedle sebe ziji mluvci
papuanskych a austronéskych jazykt. Studie analyzuje autozomalni a Y-chromozomaln{
SNPs a jazykové klasifikace. Mistni populace je geneticky mimotadné homogenni. Klastrova
analyza STRUCTURE odhalila intenzivni miseni mezi mluvéimi austronéskych
a papuanskych jazykd. Populace z Ciny a z vnitrozemi Nové Guinei byly pouzity jako
reference pro odhad mnozstvi asijské a papuanské pfimesi v genomech mistni obyvatel
(Obr. 4.). Tato analyza ukazala se, ze vSechny populace 1ze charakterizovat jako hybridni,

asijsko-melanéské, bez ohledu na jejich jazykovou pfislusnost.

1 2 3 4

Obr. 4. Vysledek klastrové analyzy STRUCTURE pro dvé populacné-genetické
komponenty a miseni. Obyvatelé jizni Ciny (1) a vnitrozemi Papuy-Nové Guineje (4), slouzi
jako reference pro austronéské a papuanské predky. Mluvéi austronéskych jazyka (2) a
papuanskych jazyka (3) na Severnich Molukach jsou hybridniho pivodu a geneticky se od
sebe nijak nelisi (Wilder a kol. 2011).
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Studie Lansinga a kol. (2007) oproti pfedchozim studiim posuzuje koevoluci mezi geny
a Jjazyky na mnohem jemng¢jsi Skale. Zameétuje se na ostrov Sumba v Indonésii, kde se mluvi
nekolika blizce pfibuznymi austronéskymi jazyky. Studie pracuje s autozomdlnimi SNPs
a STRs a lexikalnimi daty (Swadeshiv seznam o 200 slovech) pro 29 lokalit na ostrove.
Fylogeneze, zalozena na téchto lexikalnich dokazuje, ze mistni jazyky opravdu pochazi
z jednoho prajazyka. Podil kognata, sdilenych s timto prajazykem, se v§ak mezi 29 lokalitami
na ostrové lisi. To stejné plati pro zastoupeni Y-chromozomalni haploskupiny O, pochdzejici
z jihovychodni Asie a charakterizujici mluv¢i austronéskych jazyka. Podil jazykovych retenci
koreluje s podilem této haploskupiny, pficemz nejvyssi je na vychodé ostrova, odkud podle
mistnich legend Austronésani pfisli. Studie tedy odhaluje korespondujici vychodo-zapadni
gradienty genetické a jazykové diverzity, které nezdvisle doklddaji postupnou asimilaci

lovecko-sbéracského obyvatelstva ptichozimi austronéskymi zemédélci.

Celkové jsou doklady koevoluce genu a jazykd v Oceanii smiSené. Davna populacné
geneticka struktura byla do znané miry pfemazana pozdéjSim tokem genu a jazykova
prislusnost odpovida soucasné jazykové struktufe jen CasteCné. V nékterych oblastech vSak

korespondenci mezi geny a jazyky najit Ize.
2.5. Afrika

Afrika je mistem, odkud moderni lidé pochéazi a odkud osidlili zbytek svéta a je tedy
pravdépodobné, Ze je i domovem prvnich jazyktu (Berwick & Chomsky, 2016). Na tzem{
Afriky vyskytuji Ctyfi velké jazykové rodiny — afroasijska, nilosaharskd, nigerokonzska
a khoisanska. Afroasijska rodina je rozsifena v severni a vychodni Africe (berberské, cadské,
omotské a kuSitské jazyky) a zasahuje také do oblasti stfedniho vychodu a stfedomofi
(semitské jazyky), zatimco ostatni podskupiny se vyskytuji pouze na africkém kontinenté.
Nilosaharska rodina, ktera je rozsifena ve vychodni Africe a zasahuje do stfedni a severni
Afriky, je — pfinejmen§im ve své inkluzivni verzi — velmi kontroverzni. Nigerokonzska
jazykova rodina je s asi 1500 jazyky nejvétsi jazykovou rodinou na svété. Jeji nejpocetné)si
podskupina — bantuské jazyky — se z oblasti zdpadni Afriky (pomezi dneSni Nigérie
aKamerunu) rozsifila do stfedni, vychodni a jizni Afriky spolu se zemédélstvim.
Nigerokonzskymi jazyky mluvi také Pygmejové, lovci-sbéraci ve stfedni Africe, o kterych se
predpoklada, Ze tyto jazyky prejali dodatecné. Khoisanskymi jazyky, které se vyskytuji v jizni
Africe, mluvi lovci-sbéraci Sanové a pastevci Khoikhoiové predstavujici nejbazalnéjsi linie

soucasného lidstva. Izolované jazyky, kterymi hovoti lovci-sbéra¢i Hadza a zemédélci
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Sandawe ve vychodni Africe, byvaly fazeny ke khoisanskym jazykim. Jazykova piibuznost

Hadzapt a Sandaw k jihoafrickym khoisanim je vSak obtizn€ dolozitelna a geneticky si také

nejsou piibuzni.

Tabulka 5. Studie koevoluce gent a jazykt v Africe.

Autofi Rok | Jazykové | Geneticka | Lingvisticka | Posouzeni Koevoluce

rodiny data data koevoluce
Tishkoff et 2009 4 Autozomy | Klasifikace PCA, NIJ tree, Casteéné
al. STRUCTURE
De Filippo et | 2012 1 mtDNA, Lexikon Manteluv test Ano
al. NRY,

autozomy

Novackova 2019 3 mtDNA, Lexikon Manteluv test, Casteéné
ctal. NRY AMOVA, MDS
Gonzalez- 2022 1 Genome- Lexikon Manteliv test, PCA | Casteéné
Santos et al. wide

Vzhledem k tomu, ze Africké jazyky lze rozdélit do Ctyt jazykovych rodin a populacné
geneticka struktura Afriky byla v poslednich 5000 letech ovlivnéna rozsahlou demografickou
expanzi, Ctyfi publikované studie (Tabulka 5) zkoumaji, jestli distribuce genetické variability
odpovida distribuci jazykovych rodin a také jaky byl vliv bantuské expanze na populacné-

genetickou strukturu kontinentu.

Rozsédhla studie Tishkoffové a kol. (2009) zkouméa populacné-genetickou strukturu obyvatel
Afriky (a Afroamericanll) a jazykovou klasifikaci vyuziva pro interpretaci vysledka. Vyuziva
autozomalni STRs, na jejichz zékladé vytvari NJ stromy, PCA a klastrovou analyzu
STRUCTURE. Klady tohoto stromu dobfe odpovidaji oblastem Afriky. NJ strom shlukuje
jihoafrické khoisanské populace (Sanové a Namové), které jsou zaroven oddélené od zbytku
African. Dalsi bazalni skupinou jsou Pygmejové. To ukazuje na sdileny pavod téchto
geograficky vzdédlenych populaci a naznacuje, ze si tyto populace kdysi mohly byt pfibuzné
také jazykove (ptivodni jazyk Pygmeju se nedochoval). Analyza STRUCTURE odhalila Sest
populaéné-genetickych komponent, které piekvapiveé dobie odpovidaji jazykové klasifikaci.
Tato korespondence je zjevnd zejména v situaci, kdy se tyto klastry vynesou do mapy.
Na druhou stranu vétSina africkych populaci je geneticky heterogenni, pficemz prevazuje
nigerokonzska komponenta. Nigerokonzské populace v zapadni a stfedni Africe vSak zdstaly

geneticky relativné homogenni, coz zifejmé odrazi migraci bantuskych mluvcich napfic
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subsaharskou Afrikou, pfi které se postupné misily s pivodnimi populacemi. Intenzita tohoto
miseni smérem k vychodu a k jihu narGstala, coz je patrné i na topologii NJ stromu — bantuské
populace na jihu (Zulu, Xhosa) jsou bazalni, pfestoze predstavuji tu nejodvozenéjsi vétev

bantuskych jazykt. Jde evidentné o dusledek jejich nedavného miseni s Khoisany.

® khoisanska
® nigero-kordofanska

nigero-kordofénska
(bantuské jazyky)

@ nilo-saharska
® afro-asijské

Obr. 5. (A) Vysledek klastrové analyzy STRUCTURE pro Sest populacné-
genetickych komponent a zaddné miseni, vyneseny do mapy Afriky (Tishkoff et al.
2009). (B) Geografické distribuce Ctyt africkych jazykovych velkorodin podle
Greenberga.

Studie De Filippa a kol. (2012) studuje nacasovani a trasu bantuské expanze. Testuje dva
modely — rané a pozdni rozdéleni. Model rané¢ho rozdéleni piedpoklada, ze predkové
vychodnich bantuskych jazyka putovali pred 4000 lety na sever od Konzské panve do oblasti
Velkych jezer a odtud na jih, zatimco v modelu pozdniho rozdé€leni se vychodni bantuské
jazyky oddélily pied 2000 lety jizné od Konzské panve a do vychodni Afriky pfisly od
jihozapadu. Také si kladla otazku, jestli za rozsifenim bantuskych jazyku stoji spise démicka
expanze nebo kulturni difuze (jazykovy posun). Studie vyuzivala mtDNA, NRY, autozomaln{
STR a lexikalni data, ktera byla pfevedena do distanci. Manteltv test ukazal silnou korelaci
mezi vSemi tfemi genetickymi markery a jazyky. Vysledek je pak v souladu s modelem
pozdniho rozdéleni bantuskych jazyk na jizni a vychodni jazyky na jih od Konzského pralesa
a Sifenim prostiednictvim expanze. To podporuje i distribuce genetickych vzdalenosti mezi
bantuskymi populacemi, kterd je niz8i nez mezi bantuskymi populacemi a populacemi, které

mluvi nilosaharskymi a afroasijskymi (kuS$itskymi) jazyky.

Tématem vztaht mezi genetickymi, lingvistickymi a geografickymi vzdalenostmi mezi
bantuskymi populacemi se zabyva také studie Gonzdlez-Santose a kol. (2022). Vyuziva

celogenomova SNPs bantuskych i nebantuskych populaci spolu s lexikdlnimi daty. Prvni
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analyzy ukazaly na genetické primési v bantuskych populacich, vytvofené dusledkem
geografické blizkosti jejich sousedd mluvicich odliSnymi jazyky. Stupeni genetické
diferenciace bantuskych populaci pravdépodobné ovlivnil postupny tok gent mezi
sousednimi populacemi. Vysledky korelacnich testd s t€émito daty neukazaly korelaci mezi
geny a geografii, ale ukdzaly korelace mezi jazyky s geografii i s geny. Pomoci klastrové
analyzy ADMIXTURE hledd ancestrdlni populace a v dalSich analyzach pak vyuziva
upravena geneticka data bez genetickych ptimési. Vysledky ukazuji na silné korelace mezi
geny, geografii i jazyky. Studie dochdzi k zavéru, ze geny jsou vice ovlivnéné izolaci
a driftem, kdezto jazyky jsou vice ovlivnény stafim divergence — starsi skupiny vykazuji vyssi

jazykovou rozmanitost oproti t€m, jez se diverzifikovaly pozdéji.

Prace Novackové a kol. (2019) se zabyvala pivodem a vzajemnymi vztahy mezi sahelskymi
koCovnymi pastevci a usedlymi zeméde¢lci spadajicimi do 3 jazykovych rodin — nilosaharska,
nigerokonzska a afroasijskd. V této studii se vychazi zmtDNA a Y-chromozomadlnich
markerua a lexikalnich dat z databaze ASJP. Lingvisticka i genetickd data jsou zpracovana do
podoby genetickych a jazykovych vzddlenosti. Pro posouzeni genetické diferenciace mezi
populacemi byla pouzita AMOVA a MDS a pro objasnéni vztahl mezi geny, jazyky
a geografii Manteltiv test. Geny koCovnych pastevct vykazuji korelace s jazyky, ale ne
s geografii. Oproti tomu genetické distance mezi usedlymi zeméd¢lci koreluji s geografickou,
ale ne sjazykovou distanci. Mezi zemédélci je navic rozdil v korelaci mezi odliSnymi
genetickymi markery a jazyky. Jazyky s mtDNA vykazovaly téméf nulovou korelaci, zatimco
Y-chromozomalni STR vykazovaly sice slabsi, ale statisticky vyznamné korelace, coz je
dusledek patrilokality téchto populaci. Mira genetické diferenciace zeméd€lct je dana spise
geografickou vzdalenosti, kdezto geneticka diferenciace pastevcu je ovlivnéna hlavné jejich
jazykovou prislusnosti. Vysledky MDS také ukazuji na hybridni ptivod pasteveckych populaci
— ty ze zapadniho a stfedniho Sahelu jsou odlisné od téch vychodosahelskych. Mezi
populacemi s odlisnymi zptsoby obzivy dochazi jen k minimalnimu toku gent, coz potvrzuje,

Ze tyto spoleCnosti byly a jsou endogamni.

Populacné-geneticka struktura afrického kontinentu prekvapivé dobfe odpovida distribuci
hlavnich jazykovych uskupeni, i kdyz lingvistické doklady existence nékterych z nich jsou
sporné. Bantuska expanze, ktera siln¢€ ovlivnila dnesni jazykovou mapu Aftriky, v nekterych
oblastech ovlivnila také genetické slozeni mistniho obyvatelstva, zatimco jinde se tyto jazyky

Sifily predevs§im horizontalné.
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2.6. Svét

Studie zabyvajici se koevoluci gent a jazykd na globalni arovni si nejcastéji kladou otazku,

jestli populacné-geneticka struktura odpovida distribuci jazykovych rodin nebo velkorodin.

Tabulka 6. Studie koevoluce gent a jazykt na globalni Skale.

Autofi Rok | Jazykové | Geneticka Lingvisticka | Posouzeni Koevoluce
rodiny data data koevoluce
Cavalli- 1988 21 Polymorfismy | Klasifikace Srovnani Casteéné
Sforza et al. (Ruhlen) genetického a
lingvistického
stromu
Cavalli- 1992 21 Polymorfismy | Klasifikace Konzistencni Ano
Sforza et al. (Ruhlen) index
Poloni et al. | 1997 10 Polymorfismy | Klasifikace Mantelav test, Casteéné
(Ruhlen) AMOVA
Duda & 2016 45 Polymorfismy, | Klasifikace Optimalizace Casteéné
Zrzavy mtDNA, NRY, | (Ethnologue, | datovych sad na
autozomy, Greenberg- zaklad¢
genome-wide | Ruhlen) lingvistické
klasifikace na
dataset
superstromu.
Bakeretal. | 2017 32 Genome-wide | Klasifikace Pearsonuv Casteéné
(Greenberg- | korelacni
Ruhlen) koeficient
Barbieriet | 2022 14 Autozomy Klasifikace 1. identifikace Casteéné
al. (Glottolog) genetickych a
jazykovych
enklav; 2.
geneticka
soudrznost
jazykovych
rodin; 3.
porovnani
topologic a
chronologie
genetickych a
jazykovych
stromu

Pionyrska studie Cavalliho-Sforzy a kol. (1988) rekonstruuje populacni historii lidstva
s vyuzitim dostupnych genetickych dat — souboru klasickych polymorfismt, prevedenych do

matice parovych genetickych distanci. Z nich vytvoreny fylogeneticky strom pak srovnava
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s Greenberg-Ruhlenovou klasifikaci jazykt. Kazda zjazykovych rodin nebo velkorodin
nalezi jednomu z kladi v genetické fylogenezi (Obr. 2). Vyjimkami jsou napi. Pygmejové

Mbuti v Konzské panvi, Baskové ve Spanélsku, nebo Laponci ve Finsku.

V navazujici studii Cavalli-Sforza a kol. (1992) vyuzivaji stejny fylogeneticky strom a stejnou
jazykovou klasifikaci, ale srovnani topologii stromu dopliiuje o formalni metodu méfeni
korespondence mezi klady v genetickém stromeé a jazykovymi skupinami. MEéfi
tzv. konzistencni index, ktery urcuje, do jaké miry je distribuce studovaného znaku v souladu
s topologii fylogenetického stromu. Vysledné hodnoty jsou pomémeé vysoké a podle autord

ukazuji, Ze ke koevoluci gent a jazyka na globalni Skale dochazi.

Poloniovd a kol. (1997) analyzuje genetickou variabilitou restrikéniho polymorfismu
chromozomu Y a zkouma, jak tuto variabilitu ovliviiuji jazykové a geografické bariéry.
Analyza je prezentovéna jako globalni ale populace vychodni Asie, Austrdlie a Ameriky jsou
znacn¢ podreprezentované. Lingvistickd data zastupuje jazykova klasifikace. Pro posouzeni
populacné genetické struktury byly provedeny analyzy AMOVA a MDS. Vliv geografie
a jazykové pfislusnosti na genetickou strukturu byl méfen pomoci Mantelova korela¢niho
testu. Vysledky provedenych analyz odhaluji tfi hlavni genetickd seskupeni, které tvori
populace hovofici nigerokonzskymi, afroasijskymi a indoevropskymi jazyky. Dalsi
samostatnou skupinu tvoifi mluv¢i khoisanskych jazykt, ktefi jsou vSak zastoupeni pouze
dvéma populacemi. Mantelliv test odhaluje silné korelace mezi geny, jazyky i geografii, které

ukazuji, ze oba faktory maji vliv na genetickou strukturu, ale vliv geografie je silngjsi.

Prace Dudy a Zrzavého (2016) rekonstruuje globdlni kompozitni fylogenezi (supertree)
lidstva s vyuzitim genetickych a jazykovych dat a zkouma konflikt mezi t€mito daty a také
mezi vyslednou fylogenezi a jazykovou klasifikaci. Metoda supertree umoziiuje sestavit
konsensus velkého mnozstvi publikovanych fylogenetickych stromt riiznych populaci,
zalozenych na riznych datech — genetickych i lingvistickych. Metoda matrix representation
with parsimony (MRP) pievadi topologie publikovanych stromii do matic binarnich znakd,
které jsou nasledné slouCeny dohromady a analyzovany metodou maximalni tispornosti
a takto je vytvoren kompozitni strom (supertree). Prace méti konzisten¢ni index jazykovych
uskupeni ve dvou jazykovych klasifikacich (Eberhard et al., 2023; Ruhlen, 1987). Tyto
analyzy ukazaly relativné malou shodu mezi topologii stromu a jazykovou klasifikaci. Vysoky
konzisten¢ni index maji napft. jazyky austronéské, indoevropské afroasijské a khoisanské.

V nejlepsi shod€ s topologii stromu jsou vSak kontroverzni amerindské jazyky.
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Populacné-genetickou strukturaci soucasného lidstva, migracemi a genetickym misenim
a také tim, jak je tato strukturace v souladu s jazykovou klasifikaci, se zabyva studie Bakerové
a kol. (2017). Rozsdhly soubor genomickych dat (SNPs) podrobuje klastrové analyze
ADMIXTURE, ktera odhalila 21 populacné-genetickych komponent. VétSina jedinct
a populaci zahrnutych do analyzy ma smiSeny pavod. K detekci migrac¢nich udalosti a s ni
spojenych genetickych miseni byl pouzit program TreeMix, ktery odhalil tfi nejdulezitéjsi
migracni udalosti. Korelacni testy ukazaly, ze zatimco rozSifeni nekterych jazyka
(naptf. germanskych nebo abchdzsko-adygejskych) neodpovida genetické struktufe a historii
populaci, rozsiteni jinych (napf. berberskych nebo khoisanskych) dobfe odpovida odhalenym

populacné-genetickym komponentam a jejich geografickému rozsiteni.

Shodami a neshodami mezi historii lidskych populaci a historii jazykt na globalni urovni se
zabyva také prace Barbierové a kol. (2022). Tato studie se snazi popsat také procesy, které za
odhalenymi shodami a neshodami stoji. Studie pracuje s databdzi genomickych dat
(autozomdlni SNPs), kterd se nazyvd Genes and Languages Together (GelLaTo). Pro
identifikaci neshod byla pouzita metoda, kterd detekuje tzv. enkldvy — populace, jejichz
sousedé jsou bud’ geneticky odlisni (geneticka enklava), nebo mluvi nepiibuznym jazykem
(jazykova enklava), pri¢emz maji genetické nebo jazykové pfibuzné jinde. Jako jediny piipad
jazykové enklavy byli identifikovani Madafi, ostatni enklavy byly genetické. Studie také
zkoumala, jestli jsou si populace, které hovoii piibuznymi jazyky, geneticky bliz§i nez
populace hovoftici nepfibuznymi jazyky. Za timto ucelem meéfila, jak se méni geneticka
distance s pfibyvajici geografickou vzdalenosti pro jazykové ptibuzné a jazykove neptibuzné
populace. Vysledky ukazuji, ze tada jazykovych rodin je geneticky homogennéjsi nez
populace hovorici jazyky raznych rodin, které jsou od sebe stejn€ vzdalené v prostoru. To se
tyka vétSiny nigerokonzskych, indoevropskych, sinotibetskych a mongolskych jazyka.
Naopak turkické a austronéské jazykové rodiny geneticky homogenni nejsou. Fylogeneze
jazykovych rodin byly datovdny s vyuzitim archeologickych, historickych a lingvistickych
dat. Genetické fylogeneze mluvcich téchto jazykt byly datovany pomoci molekularnich
hodin. Srovndni datovanych fylogenezi pak ukédzalo minimdlni shody v chronologii
jazykovych a genetickych divergenci. Ve vétsiné piipadu je geneticka divergence mluvcich
mnohem starsi, nez je stafi jednotlivych jazykt nebo celych rodin. Z vysledka vyplyva, ze
vétsina populaci z databaze GeLaTo, které spadaji do jedné jazykové rodiny, si je pfibuzna
také geneticky, pfingjmensim v porovnani s mluv¢imi nepiibuznych jazykl v jejich okoli.

Nejlepsi shoda mezi geny a jazyky byla nalezena u mluvcich indoevropskych jazykt. Neshody
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pak byly nalezeny mezi populacemi geneticky blizkymi, ale jazykové neptibuznymi, které
vznikaji jako dusledek jazykovych posunii. Tyto neshody byly zaznamenany po celém sveéte,
coz ukazuje, ze se nejedna o vyjimky, ale o jevy, ke kterym v lidské populacni historii dochazi

bézne.
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3. DISKUSE A ZAVER

Problémy studii, které koevoluci nebo korelaci mezi geny a jazyky zkoumaji, se tykaji jednak
pouzitych dat — zejména kvality lingvistickych dat — a pouzitych metod — zejména ztraty

informace obsahu pfi nakladani s lingvistickymi daty.

Publikované studie ¢asto zkoumaji, jestli geny — klady na fylogenetickém stromu, populacné-
genetické klastry, nebo haplotypové frekvence, odpovidaji jazykovym skupindm — rodindm
a velkorodinam. Vétsina (14) studii pracuje pouze s jazykovou klasifikaci, pficemz obvykle
pouziva kontroverzni klasifikaci Merritta Ruhlena (Ruhlen, 1987), ktera je Caste¢né zalozena
na metod¢ masové komparace Josepha Greenberga (Greenberg, 1963). Zatimco Ruhlenova
klasifikace obsahuje pouze 35 jazykovych uskupeni — 17 velkorodin a 18 izolati — ostatni
lingvisté tadi jazyky svéta do 420 takovych uskupeni — rodin a izolatd (Campbell, 2015).
Typickym piikladem kontroverzni jazykové velkorodiny je amerindska rodina, do které se
fadi vétsina jazyku Severni, Stfedni a Jizni Ameriky, jejichz pfibuznost ale neni formalné
dolozitelna. VétSina starSich populacné-genetickych studii, které se zaméfovaly na tzemi
Ameriky, pouziva pravé tuto klasifikace (Bolnick et al., 2004). Ruhlenovu klasifikaci pouziva
devét studii (Baker et al., 2017; Cavalli-Sforza et al., 1988, 1992; Duda & Zrzavy, 2016;
Harding & Sokal, 1988; Mona et al., 2009; Poloni et al., 1997; Sokal, 1988, 1989).

Uvadéné korelace mezi geny a jazyky mohou byt velmi vysoké (Baker et al., 2017), ale jejich
informacni hodnota je sporna, kdyz jsou zaloZzené na neuznavané jazykové klasifikaci. Co vic,
vétsi, inkluzivnéj§i a tedy kontroverznéj§i. Studie Bakerové a kol. (2017) na zakladé
rozsahlého globalniho souboru genomickych dat odhaluje 21 populacné-genetickych klastra
akoreluje je s jazykovymi skupinami. T€snost korelace v§ak neni dana vérohodnosti jazykové
rodiny, pravé naopak. Napiiklad korelace nekontroverznich germanskych jazyka
a severoevropského genetického klastru je pouze 0,21, zatimco korelace kontroverznich
khoisanskych jazykl a jihoafrického klastru je 0,96. Oproti tomu individualni skupiny, které
tvoti khoisanské jazyky vykazuji nizsi korelaci s genetickou strukturou (Obr. 6 A). Jednotlivé
jazykové rodiny v Americe (napf. tupijské a aravacké jazyky) s genetickou strukturou koreluji
slabé, ale postupnym piidavanim dalSich rodin korelace stoupd, az dospéjeme k amerindské
velkoroding, ktera genetickou strukturu predikuje témét dokonale (r = 0,96, Obr. 6 B), ale
lingvisty neni uzndvana. K podobnému vysledku dopéla i studie Dudy a Zrzavého (2016),
ktera méfila konzistenéni indexy jazykovych rodin na topologii stromu zalozené¢ho na

genetickych a jazykovych datech. Nejvyssi CI ma pravé amerindské velkorodina, coz je ale
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zpusobeno tim, ze pokryva v podstaté cely kontinent, diky ¢emuz podchyti ofekavanou
korelaci mezi geny a geografii. Na tento problém, ze ¢im jsou jazykové klasifikace
realisti¢té)§i, tim jsou doklady koevoluce slabsi, upozortiuje 1 jedina studie tykajici se Ameriky
zahrnutd do reSerSe — studie Hunleyho a kol. (2007). Tato studie pouziva tfi jazykové
klasifikace — Loukotkovu, Greenbergovu a Campbellovu, které se shoduji na mélkych
urovnich, ale na hlubsich trovnich se mezi sebou lisi. Prace nachazi jen slabé shody mezi
klasifikaci a NJ stromem zalozeném na mtDNA. Nejlépe mu odpovida nejstarsi, Loukotkova
klasifikace, pravdépodobné kvili jeji shode s geografii. Nasleduje Greenbergova klasifikace

a minimdlni shoda je mezi fylogenezi a uznavanou Campbellovou klasifikaci.

A. Southern African B. Amerindian

1.0 1.0 =
5 §
S 08 - S 08
2 .
8 06 3 06
" [ —
S 04 S 04
© ©
2 024 . £ 02
o] (@]
o O

0.0 ~ 0.0 -

+Ulo
+Na
Dené

Aztecan

- X

Kwadi
Khos
Combined
Tupian
+Arawakan
+Mayar

Quechumar

Obr. 6. Korelace mezi populacné-genetickymi komponentami ajyzykovymi rodinami. (A)
Jihoafricka populacné-genetickd komponenta, Khoisanské jazyky a jejich podskupiny. (B)
Americkd komponenta, amerindské jazyky a jejich podskupiny (Baker et al., 2017)

Resenim tohoto problému by byla uzsi spoluprace mezi genetiky, antropology a lingvisty,
ktera by vedla k upusténi od téchto kontroverznich jazykovych klasifikaci a vyuziti jinych
typu lingvistickych dat, napt. lexikalnich a strukturnich (Campbell, 2015).

Statistickymi metodami, které se v publikovanych studiich pouzivaji nejcastéji, jsou Analyza
molekularni variance (AMOVA) a Mantelv korelacni test. Princip AMOVYy je, ze studované
populace se rozdéli do skupin podle geografie a jazykové prislusnosti a analyza stanovi, jestli
pozorovanou genetickou varianci 1épe vysvétli geograficka, nebo jazykova strukturace a jestli
je rozdil mezi nimi signifikantni. AMOVu pouziva sedm studii (Balanovsky et al., 2011,
Karafet et al., 2015; Kushniaverich et al., 2015; Mona et al., 2009; Novackova et al., 2019;
Poloni et al., 1997; Wilder et al., 2011).
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Manteltv test pouziva 13 studii (Balanovsky et al., 2011; De Filippo et al., 2012; Gonzalez-
Santos et al., 2022; Harding & Sokal, 1988; Karafet et al., 2015; Kushniarevich et al., 2015;
Lansing et al., 2007; Longobardi et al., 2015; Novackova et al., 2019; Poloni et al., 1997;
Rosser et al, 2000; Sokal, 1988; Tambets et al., 2018). Tento test méfi korelaci mezi dvéma
maticemi parovych distanci. Nékdy do analyzy vstupuje tfeti matice, obsahujici geografické
vzdalenosti, kterd plni funkci kontroly v tzv. ¢asteném korelatnim testu. Geneticka
a lingvisticka data je tedy tfeba prevést do distanci. Zatimco pro odhad genetické distance
existuje nékolik metod, Sitych na miru riznym genetickym datim, odhad jazykové
vzdalenosti jsou Casto problém (Pakendorf, 2015). Nékteré studie odvozuji distance od poctu
sdilenych kognati (Lansing et al. 2007), po¢tu fonémickych zmeén ve slovech zakladniho
slovniku (Novackova et al., 2019), nebo poctu fonému ve studovanych jazycich (De Filippo
et al., 2012; Hunley et al., 2008). Vétsina studii ale voli jednodussi postup a jazykové distance
odvozuji z klasifikace (napf. nejmensi vzdalenost mezi dialekty jednoho jazyka, nevétsi
vzdalenost mezi jazykovymi velkorodinami). I podrobna klasifikace obsahuje jen nékolik
malo urovni, takze v porovnani s genetickymi daty je malo informativni. To vnasi do analyz
systematicky bias, kdy se zejména vzdalené ptibuzné jazyky jevi pfibuznéjsi, nez odpovida
ocekavani (Hunley et al., 2008). V dusledku jsou vysledky studii, které pracuji s takto
vytvorenymi distan¢nimi maticemi, nespolehlivé, a to 1 v pfipad€, ze je pouzita klasifikace

vérohodna.

Ani AMOVA, ani Manteltv test nejsou metody pro odhaleni koevoluce. Jsou to metody, které
slouzi pro odhaleni pficin genetické diferenciace (geografickych nebo jazykovych) a odhaleni
zavislosti variability sledovanych znakt (gend, jazyka) na vzdalenosti v prostoru. Dal§im
problémem Mantelova testu je, ze ma sklon poskytovat falesné pozitivni vysledky (Somers &

Jackson, 2022).

7. 27 studii zahrnutych do reSerSe naprosta vétSina z nich uvadi, ze doklady pro koevoluci
gentll a jazyku nasla. Deset z nich nachazi koevoluci, 15 nachazi ¢asteCnou koevoluci a pouze

dvé uvadi, ze zadné dukazy koevoluce nenasly. Ve skute¢nosti jsou vysledky spise smiSené.

Korelace mezi geny a jazyky vychdzejici z Mantelova korela¢niho testu dosahuji hodnot od
0,02 do 0,78. Nejnizsi hodnoty byly zaznamenany u mtDNA a jazyki u zemédélcu
obyvajicich oblasti Sahelu (Novackova et al., 2019). Slabou korelaci 1ze vysvétlit tim, ze jsou
populace patrilokdlni — Zeny opoustéji své rodné komunity, ¢imz se korespondence mezi

mtDNA a etnickou pfislusnosti vytraci. Naopak nejvys$si hodnota byla naméfena pro
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slovanskou vétev indoevropskych jazykt s pouzitim mtDNA, NRY i autozomalnich SNPs
(Kushiarevich et al., 2015), pfi¢emz jsou slovansky mluvici populace geneticky pomérné
homogenni a zfeteln€ odli§né od sousednich populaci, které mluvi jinymi jazyky. Vyjimkami
jsou nékteré populace v kontaktnich zénach, kdy napt. Cesi jsou blizce piibuzni svym
germanskym sousedim. V Evropé€ vychazi korelace mezi geny a jazyky ¢asto pomémé silna
— plati to jak pro staré studie (napf. Barbujani & Sokal, 1990), tak pro ty nov¢jsi
a metodologicky sofistikovangéjsi (Barbieri et al., 2022).

Klicovym zjisténim je, ze korelace mezi geny a jazyky jen malokdy pfetrvaji, pokud se do
analyzy zahrne také geografie. Po zohlednéni geografické vzdalenosti v ¢astecném Mantelové
korelacnim testu se korelace mezi geny a jazyky snizi nebo prestanou byt signifikantniv 11 ze
13 pripadti. Pouze ve dvou studiich, z nichz jedna se zaméfuje na indonésky ostrov Sumba
(Lansing et al., 2007) a druhd na vychodni Kavkaz (Karafet et al., 2015), korelace mezi geny
a jazyky po zohlednéni geografické vzdalenosti stoupne. To ukazuje, ze korelace mezi geny
a jazyky je dana spiSe procesem izolace vzdalenosti, tedy genetickym a jazykovym driftem,
nikoli paralelni genetickou a jazykovou diverzifikaci. Mezi sousednimi a blizkymi
populacemi dochédzi k cCastéjSimu horizontalnimu prenosu gent i jazykd, zatimco mezi
vzdalenymi populacemi k nému dochazi méné. K vysvétleni takto vzniklych genetickych

a jazykovych rozdila mezi populacemi ale koevoluci nepotiebujeme.

Studie, které zadnou korelaci mezi geny a jazyky nenasly (Mona et al., 2009; Wilder et al.,
2011) se obé zaméfovaly na ostrovy a souostrovi ve vychodni Indonésii — Flores, Adonara,
Solor, Lembata, Pantar, Alor, Vychodni Timor a Severni Moluky. Mistni obyvatelstvo lze
charakterizovat jako geneticky smiSené — asijsko-melanéské, coz je disledkem prob&hnuvsi
zépado-vychodni papudnské expanze v pleistocénu, zdpado-vychodni austronéské expanze
v holocénu a pozdéjsi papuanské expanze, ktera pfisla z vychodu. Distribuce papuanskych
a austronéskych jazyka v oblasti nijak neodrazi populacné-genetickou strukturu. Je zajimavé,
ze studie Lansinga a kol. (2017), ktera se zaméfuje na nedaleky ostrov Sumba ve vychodni

Indonésii, korelaci mezi geny a jazyky nasla, ale pouzila k tomu odli§né metody.

Geny i jazyky jsou evolucni systémy, které v prubeéhu casu méni svou podobu, ale genetické
zmeény probihaji mnohem pomaleji, diky ¢emuz nam umoziuji popsat mnohem starsi
populacni historii. Zatimco kotfen genetické fylogeneze lidstva sahd do doby pied 150—
200 tisici lety, fylogeneze jazykt sahaji do doby pred 810 tisici lety (Pagel, 2017). Geny

ajazyky nds v tak informuji o procesech, které probihaji na odli§nych Casovych skalach.
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Zatimco geneticka data nam umoziuji rekonstruovat dlouhou historii vyvoje lidské populace
a popsat piibuzenské vztahy mezi kontinenty a rozsahlymi oblastmi svéta, jazyky nam
umoziuji popsat piibuzenské vztahy mezi etniky a studovat lidské migrace, které probéhly
v poslednich nekolika tisicich letech (Gray et al., 2011). Odli$na ¢asova hloubka genetickych
a jazykovych fylogenezi je zieymé pfiCinou toho, ze geny a jazyky nejsou v tak silném
konfliktu, jak bychom mohli o¢ekavat (viz napt. Duda & Zrzavy, 2016). Geny a jazyky jsou
Casto komplementarni, ale nejsou kongruentni. Pozorovana shoda mezi nimi je dasledkem
absence konfliktu. Studie, které se na tuto otazku zaméfily (napf., Matsumae et al. 2021,
Barbieri et al., 2022), ukazaly, ze populacné-geneticka struktura je starSi, nez vztahy mezi

jazyky (Obr. 7).
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Obr. 7. Srovnani mezi lingvistickym (vlevo) a genetickym (vpravo) stromem turkické
jazykové rodiny (C). Korelace mezi dobou jazykové a genetické diverzity (F). (Barbieri
et al., 2022)

I pfes rozmanita genetickd a lingvisticka data a odliSné metody jejich zpracovani témer
vSechny publikované studie nalezly alespon néjaké doklady o shodé€ mezi geny a jazyky.
Mnohé z téchto vysledka jsou zalozené na nekvalitnich genetickych datech a kontroverznich
jazykovych klasifikacich (napt. Cavalli-Sforza et al., 1992; Sokal, 1988), diky ¢emuz nemaji
velkou hodnotu. Najdou se viak studie, které pouzivaji kvalitni lingvisticka data (napt. Hunley
etal., 2008; Karafet et al., 2015; Novackova et al., 2019) nebo pracuji s vérohodnou jazykovou
klasifikaci (Barbieri et al., 2022). Tyto studie odhaluji korespondenci mezi geny a jazyky spise
v jednotlivych oblastech v ramci rozsahlejsiho regionu, nebo ve vztahu konkrétnimu
genetickému markeru. Na globalni urovni spolu geny a jazyky spiSe nekoreluji, respektive
jejich korelaci nemdme jak odhalit, protoze dosud nedokazeme rekonstruovat globalni
fylogenezi jazyki. Pokud se vSak zaméfime na konkrétni oblasti a pouzijeme kvalitni

geneticka a lingvisticka data, korelace nachazime Casto. Demografickych a socio-kulturnich
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procest, které narusuji korespondenci mezi geny a jazyky, je mnoho, a proto bychom neméli
koevoluci genti a jazykt ocekavat. Nulovou hypotézou by méla byt absence koevoluce
(Campbell, 2015). Na druhou stranu lingvisticka data by méla byt bézné soucasti populacné-
genetickych studii, protoze nam umoziuji vysledky téchto studii smysluplné interpretovat,

bez ohledu na to, jestli jsou geny a jazyky v souladu.
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