Univerzita Hradec Kralové
Filozoficka fakulta

Bakalarska prace

2023 Pavel Andél



Univerzita Hradec Kralové

Filozoficka fakulta

Prirucka genetické genealogie pro profesionalni historiky

Autor:

Studijni program:

Studijni obor:
Forma studia:

Vedouci prace:

Bakalarska prace

Bc. Pavel Andé¢l

Historické védy-Archivnictvi
B0222A120001
Kombinovana

Mgr. Martina Bolom Kotari, Ph.D.

Hradec Kralové, 2023



Univerzita Hradec Kralové
Filozoficka fakulta

Zadani bakalarské prace

Autor: Bce. Pavel Andél

Studium: F20BKO0001

Studijni program: B0O222A120001 Historicke vedy
Studijni obor: Archivnictvi

Nazev bakalarske prace: Pfirucka genetické genealogie pro profesionalni
historiky

Nazev bakalairské prace  Handbook of Genetic Genealogy for Professional Historians
AJ:

Cil, metody, literatura, piredpoklady:

Bakalarska prace ma za ukol predstavit soutasné moznosti testovani DNA v oblasti genetické
genealogie, véetné predstaveni a porovnani typn a druh testh, databazi a programu
porovnavajicich sekvenovana DNA, vysvétleni principt dédiénosti a vyuzitl téchto informaci v
historickych v&dach a védach jim pifibuznych. Autor vytvoii pfirucku, kterd profesionalnim
historikfium wmozni se rychle orientovat v oblasti testovani a zpracovani DNA a predstavi typické
konkrétni pripady objevujici se pri testovani lidského DNA v Evropeé.

Pravodce DNA testovanim a genetickou genealogii, Daniel Vanék a kolektiv, Praha 2016.

Tracing Your Ancestors Using DNA: A Guide for Family Historians - Tracing Your Ancestors,
Graham Holton, South Yorkshir 2019,

The Family Tree Guide to DNA Testing and Genetic Genealogie, Blaine Bettinger, New York 2019.

Who We Are and How We Got Here: Ancient DNA and the New Science of the Human Past, David
Reich, New York 2018.

Zrozeni Evropann, Johanes Krause, Thomas Trappe, Brno 2022,

Zadavajici pracovisté: Katedra pomocnych véd historickych a archivnictvi,
Filozoficka fakulta

Vedoucl prace: Mgr. Martina Bolom Kotari, Ph.D.

Oponent: Mgr. Bc. Martin Kotacka

Datum zadani zavérefné prace: 21.12.2021



Podékovani
M¢ podékovani patii Mgr. Martiné Bolom-Kotari, Ph.D., za trpélivé a ochotné vedeni
bakalarské prace a dale vsem z facebookové skupiny Genetickd genealogie, zejména jejimu

zakladateli. Velké podeékovani patfi v neposledni fadé mé manzelce a détem.

Prohlaseni
Prohlasuji, ze jsem tuto bakalafskou praci vypracoval samostatné a uvedl jsem vSechny

pouzité prameny a literaturu.

V Opocné dne 27. 3. 2023 Bc. Pavel Andél



Anotace

ANDEL, Pavel, Piirutka genetické genealogie pro profesionalni historiky, Filozoficka fakulta
Univerzity Hradec Kralové, 2023, 54 s. Bakalarska prace.

Bakalarska prace ma za ukol predstavit sou¢asné moznosti testovani DNA v oblasti genetické
genealogie, vCetné predstaveni a porovnani typu a druhl testd, databazi a programu
porovnavajicich sekvenované DNA, vysvétleni principu dédi¢nosti a vyuziti t€chto informaci
v historickych védach a védach jim pfibuznych. Autor vytvori prirucku, kterd profesionalnim
historikim umozni se rychle orientovat v oblasti testovani a zpracovani DNA a predstavi

typické konkrétni pfipady objevujici se pii testovani lidského DNA v Evropé.

Klicova slova

Geneticka genealogie, DNA genealogicky test, haploskupina, paleogenetika.

Annotation

ANDEL, Pavel, Handbook of genetic genealogy for professional historians, Philosophical
Faculty, University of Hradec Kralové, 2023, 54 pp. Bachelor's thesis.

The bachelor's thesis has the task of presenting the current possibilities of DNA testing
in the field of genetic genealogy, including the presentation and comparison of types and types
of tests, databases and programs comparing sequenced DNA, explaining the principles
of inheritance and the use of this information in historical and related sciences. The author will
create a handbook that will allow professional historians to quickly navigate the field of DNA
testing and processing, and will present typical concrete cases appearing in human DNA testing

in Europe.

Keywords

Genetic genealogy, DNA genealogy test, haplogroup, paleogenetics.



UVOU .ottt ettt e e e st et ea et ee e e et s sesesea s s s st b s s b bbb bR bbbk bbb bbb bbbttt 7
0 geNetiCk GENEAIOZI ..eevvirrieieie et e 9
JednNoduSe 0 [IdSKE BENETICE. ....ccuii ittt 14
C0, jak @ KAE TESTOVAL ....eiiiiiiiiciiiee et e 20
AULOZOMAINT TESTOVANT....eeitie ittt s e e 23
Y-DINA LESTOVANT ..ttt 31
Testovani mitochondridlni DNA.........oouiiiiiiieece e 34
Programy a databaze vhodné K VYUZiti .......cccceeviiniiiiiiii i 37
VyuZiti analyzy DNA v praxi historikd v soucasnosti a blizkd budoucnost testovani ............... 41
1V S PP UURPRPRPRS 50
Prameny @ lIEEratUura c..oiieioeee e s e 52
Webové stranky a ¢lanky publikované na internetu.........cccceccveiiiiiiiiniiiiiniiiiciies 52

[T R=Y = 1RO | - NPT PP PPN 53



Seznam pouzitych zkratek:

atDNA

cM

DNA

FT DNA

MH

MPI-EVA

MRCA

mtDNA

SNP

STR

Y-DNA

autozomalni DNA

centimorgan

deoxyribonukleova kyselina

Family Tree DNA

MyHeritage

Max Planck Institute for Evolutionary Antropology

Most Recent Ancestor, nejblizsi spolecny piedek
mitochondrialni DNA

Single nucleotide polymorphism, jednonukleovy polymorfismus
Short tandem repeats, kratka tandemova repetice

Y pohlavni chromozém



Uvod

Jisté kazdého genealoga nékdy napadla otazka, zda jeho genealogicky vyzkum zalozeny
na pisemnych, popfipadé ordlnich pramenech odpovida skuteCnosti. Tato pochybnost
se da jednoduse vysvétlit znamou latinskou vétou ,, Mater semper certa est pater incertus“,!
i kdyz kdektery genealog by nesouhlasil ani s jistotou matefstvi. Nejistota skute¢ného
(biologického) rodicovstvi je stara jako lidstvo samo a az moznost spolehlivé otestovat svoji
a rodi¢ovskou (respektive jinak ptibuznou) DNA tuto nejistotu rozptylila. Prave analyza lidské
DNA umoznila nejen genealogiim, ale i archeologiim a historikim zodpovédét otazky puvodu
lidstva, jejich migrace, miSeni a vymirani jednotlivych skupin, a hlavné jiz zminénou
ptibuzenskou vazbu, jejichz vyzkum samoziejmé neni limitovan pouze zminénym otcovstvim.
Nové vznikly obor s nazvem geneticka genealogie spolu se sesterskou archeogenetikou
(paleogenetikou) a populacni genetikou obrovskym skokovym zptisobem obohatil historické
obory jak v realnych znalostech, tak v samotnych moznostech vyzkumu. Masové rozsiteni
jednoduchych testovacich sad, které si muze objednat prakticky kdokoli, jen podporuje
soucCasny zvySeny (le¢ mnohdy stale amatérsky) zajem o genealogii, ktery stoupa i diky
zvefejiovani genealogickych prament ve webovém prostiedi a rozsifeni genealogického
softwaru.” BohuZel se nejen mezi laickou vefejnosti, ale i mezi profesionalnimi historiky ¢asto
setkavame s nepochopenim problematiky genealogického DNA testovani a zakladni neznalosti
dédic¢nosti a obecnych moznosti této v mnohém prevratné metody. AC je to pochopitelné,
jak z divodu vrozeného skepticismu mnoha historika, tak z divodu extrémni rozdilnosti obora
genetika a historie, bylo by velmi Spatné tyto pochyby nerozptylovat. Samotna nedaveéra
védecké vefejnosti ktéto pfevratné metodé¢ je bohuzel mnohdy podporovana
az pseudovédeckymi tvrzenimi nékterych komercnich spolecnosti vénujicich se analyzam
DNA, slibyjicich odhaleni pfislusnosti testované osoby k prastarym etnikiim, pfibuznosti
se slavnymi osobami nebo piesnou predikci zdravotniho stavu. Tato skepse se mnohdy potvrdi

pfi hodnoceni informaci predavanych komerénimi, ale i1 nekomerénimi subjekty,

v Matka je vzdy jistd, otec nejisty*.
2V Ceské republice prevazné online software MyHeritage. Srov. www.MyHeritage.cz, [citovano
k 30. 1. 2023].


http://www.MyHeritage.cz

kdy je testované osobé& udélen libivy certifikdt s minimalni informaéni hodnotou a nulovou
moznosti dalSiho vyuziti ziskanych genetickych dat. Tim se dostavam k cilim této prace,
tedy predstavit obor genetické genealogie (a obory piibuzné) profesionalnim historikiim,
vysvétlit jeho moznosti a limity, rozptylit pochybnosti a myty o ném a tim vytvofit
srozumitelnou priruCcku umoznujici orientaci v zakladech deédi¢nosti, testovani DNA

a zpracovani ziskanych dat.

Samotna prace je kromé tivodu a zavéru Clenéna do péti kapitol. V prvni predstavuji
genetickou genealogii, vCetn€ jeji kratké historie, nejznaméjSich odbornika, literatury
a nékterych projektt. Dalsi Cast se vénuje pfimo dédicnosti. Je zde v kratkosti vysvétlena lidska
genetika a samotna DNA. Treti kapitola se zabyva testovanim, tedy vybérem typu a druhu testu,
popfiipadé testovaci metody. Ve ctvrté kapitole rozebiram, jak a kde je mozné dale pracovat
s vysledky testd a v posledni Casti pak uvadim piiklady z mozného vyuziti ziskanych dat
v historickych oborech a moznou budoucnost genetické genealogie. Z divodu usnadnéni Cteni

nejsou obrazky fazeny do samostatné piilohy, ale rovnou do textu.



O genetické genealogii

Nejprve je nutné definovat, co vlastné je geneticka genealogie. Je celkem pochopitelné,
ze takto mlady obor postrada jednoznac¢nou definici a nema pevné stanoven okruh svého
pusobeni. Obecné se da fici, ze se jedna o védeckou disciplinu, ktera pomoci analyzy DNA
potvrzuje nebo vyvraci tradini praci genealoga (tedy vytvoreny vyvod ¢i rozrod) a umoziiuje
objevit dalsi pfibuzenské vztahy dle genetické shody. V Sirsim spektru pak umoziiuje castecné
zmapovat cestu otcovské a matefské linie historii a urcit jeji puvod. V tom se geneticka
genealogie spojuje s populacni genetikou fesici zmény DNA v prubéhu lidskych déjin a migraci
lidského druhu, ktera je dle promény DNA stopovatelna v historii. Zde se geneticka genealogie
potkava s poslednim zminénym piibuznym oborem, a to archeogenetikou, ktera zkouma
prevazné lidskou DNA ziskanou z archeologickych nalezt (nejCastéji kosternich pozistatka
a zubll). Rozbor DNA samoziejmé muze slouzit i k odhaleni predpokladanych nebo skutecnych
zdravotnich komplikaci a nemoci, coz mize byt v nékterych ptipadech uzite¢né i pro historiky.?
Nutné je zminit i stale nepfili§ rozsifeny vyzkum DNA zvifat néjakym zptisobem napojenych
na ¢lovéka a zmén lidské DNA v zavislosti na druhu piijimané potravy a zplsobu zivota.*
AC¢ je geneticka genealogie prevratnou védou, musi byt vzdy propojena s obecnou genealogii
a neni mozné ji pouzivat jako jediny zdroj pro praci genealoga. To samé samoziejme obdobné

plati 1 pro vztah paleogenetiky a archeologie.

Samotna historie genetické genealogie je mlada a obecné se za jeji pocatek uvadi rok
2000, kdy zacala v USA fungovat prvni firma (Family Tree DNA) umoziujici komercni
testovani.> V nasledujicich letech se prakticky po celém svété zacaly objevovat spoleénosti

umoziujici odbér a rozbor DNA.® Mezi nejpopularngjsi a v CR dostupné mimo jiz zminéné

3 Zdravotni rozbor DNA je mozné provést na zakladé komplexniho testu DNA provedeného firmou
zamgérujici se konkrétné na tento typ testovani, ktery je ¢asteéné odlisny od genealogického testovani.
Mozné je vSak 1 srovnat jednotlivé mutace, zjisténé z genealogickych testu, a to napriklad
na www.promethease.com.

* Srov. Johanes KRAUSE — Thomas TRAPPE, Zrozeni Evropanii: Skutecny pribéh nasich predkii
vypraveny geny, Brno 2022, s. 74-75, 90-94, 114-115, 118-122.

> Pravé zminéna firma Family Tree DNA je dodnes jednou z nejvétSich a pro genealogy populami
spole¢nosti  podnikajici v tomto oboru. Jeji komplexni nabidka testd, bezproblémovy transfer
odbérovych sad, kvalitni databaze i uzivatelské prostfedi podpurnych programu ¢ini Family Tree DNA
jednoznaénym favoritem na ¢eském trhu.

® Odbér DNA je v naprosté vétsing provadén bukalnim stérem (z vnitfku tvaie), vyjimeéné ze slin.
V pripad¢ paleogenetiky se preferuje sekvenace ze skalni kosti, popfipadé ze zubu.
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Family Tree DNA patii genealogim znama MyHeritage a dale méné popularni firmy Ancestry
DNA a 23 and Me. Piimo v Ceské republice pak paisobi n&kolik testovacich firem a je tieba fici,
Ze se jimi poskytované sluzby jak cenou, tak i kvalitou nemiiZou srovnavat s jiz zminénou

Family Tree DNA."

Nekomercni prostor testovani DNA a jeji sekvenace ma historii jen o trochu starsi.
Prakticky se porovnavani lidské DNA pouzivalo i pred ,,kompletnim“® rozlusténim lidského
genomu v roce 2000.° Nejéastéji se v 90. letech 20. stoleti pouzivala metoda porovnavajici
mitochondridlni DNA (mtDNA), ktera je dédi¢na po matce.! Kompletnd byla mtDNA
sekvenovana jiz vroce 1981 a dodnes je tato konkrétni DNA pouzivana jako standard
(tedy k porovnavani s ostatnimi mtDNA).!! Pozdé&ji se zacaly srovnavat i mutace (zmény)
na pohlavnim Y-chromozému (Y-DNA), dédéného po otci pouze syny. Az jako posledni bylo
mozno vyuzit nepohlavni/autozomalni chromozémy DNA (atDNA).!? Velkym zvratem
se stala sekvenace genu neandrtalcit a denisovami, tedy nejblizsich ptibuznych rodu Homo
sapiens sapiens. Tento vyzkum probiha v Institutu Maxe Plancka (MPI-EVA) od roku 2006
a nepfinesl pouze moznost porovnat lidsky genom s nejbliz§imi pfibuznymi, ale obrovskym
zpisobem posunul metodiku a rychlost analyzy vzork(.!® Pravé s Institutem Maxe Plancka

je uzce spojen Cerstvy drzitel Nobelovy ceny paleogenetik Svante Pidbo '4 a jeho 74k a kolega

" Kvalitou je zde minéna podrobnost testu (napf. podet testovanych markerii otcovské linie), rozsah
databaze zpracované DNA, poskytnuti kompletnich dat nebo uzivatelské rozhrani webovych aplikaci.

8 Vyzkum nemohl byt pfevazné z technologickych duvodu plné dokonéen a vroce 2003 bylo
sekvenovano cca 90 % lidské¢ho genomu. Z celych 100 % se lidsky genom podafrilo rozlustit az v lednu
2022. Srov. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_009914755.1/,
nebo https://www.genome.gov/about-genomics/educational-resources/fact-sheets/human-genome-
project, [citovano k 30. 1. 2023].

? Tento projekt Human genom project pod patronaci Vidady USA stale pomoci granti podporuje mnoho
védcu po celém svéte. https://www.genome.gov/human-genome-project, [citovano k 30. 1. 2023].

10 Zde se jednalo napriklad o vyzkum ostatku rodiny Mikulase II. Viz dale.

' Daniel VANEK a kolektiv, Priivodce DNA testovdnim a genetickou genealogii, Praha 2016, s. 38.
nejpopularnéjsim a také nejlevnéj$im typem testu.

13V soucasnosti je analyza udajné 100 000 000x rychlejsi nez pied 12 lety. Srov. Johannes KRAUSE,
Zrozeni Evropani, s. 19-20.

14 https://ct24.ceskatelevize.cz/veda/3533657-nobelovu-cenu-za-medicinu-dostal-svante-paabo-za-
objevy-v-genetice, [citovano k 30. 1. 2023].
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Johannes Krause.!” Na nasem tzemi je asi nejvétsim projektem od roku 2007 stale bézici
vyzkum pod patronaci Kriminalistického tistavu Policie Ceské republiky s ndzvem Genetika
a piijment.’s Hlavnimi postavami tohoto projektu jsou genetik Vlastimil Stenzl a archivar
a historik Martin Kotagka. Z dalsich projektt v CR zminim napiiklad vyzkum pod vedenim
archeologa Ludka Galusky porovnavajici DNA soucasnych obyvatel Uherskohradist'ska
se vzorky odebranych z kosternich nélezii z obdobi tzv. Velké Moravy.!” Jiz zminény Martin
Kotacka stoji za facebookovou skupinou Genetickd genealogie, ktera sdruzuje zajemce o tento
obor, radi pfi rozliénych oborovych problémech a napomaha k propagaci tohoto oboru.'8

V roce 2022 spustili autofi této skupiny i1 stejnojmennou webovou stranku, ktera shrnuje

zakladni problematiku a je neocenitelnou pomoci pro zacate¢niky v oboru.!

Pravé mladost obora propojujicich genetiku s genealogii a historii je nejlépe vidét
na nedostatku védecké literatury. Ta je vSak naStésti nahrazovana volné dostupnymi
internetovymi zdroji pfevazné v anglickém, ale 1 ceském jazyce, které mnohdy dosahuji vysoké
kvality.?? Prakticky jedinou v &estingé dostupnou publikaci vénujici se mimo genetiky
a paleogenetiky i testovani a praci s vysledky vydal Daniel Vané€k pod nazvem Priivodce DNA
testovdnim a genetickou genealogii.?’! Toto dilo vzniklo jako dopliikova (ale i voln& prodejna)
literatura ke komer¢nimu testovani ve Forenznim DNA servisu, a proto je pochopitelné napsano
na miru této firmé a jejimu spektru sluzeb. Pfimo genealogickym DNA testovanim

a konkrétnimi postupy se zabyva velice kvalitni (le¢ do cestiny bohuzel nepielozena) publikace

15 Johannes Krause je mimo jiné odbornikem na historické $ifeni moru a prukopnikem ve vyuZiti
vyzkumu lidského genomu v historii nemoci. Srov. https://knowablemagazine.org/article/health-
disease/2019/black-death-bubonic-plague-genetics, [citovano k 30. 1. 2023].

' Projekt financovany Ministerstvem vnitra je plné nekomeréni a umoZfiuje srovnani pfijmeni
testovanych muzu s jejich Y chromozémem. Test je poskytovan zdarma. Srov. https://gap.genebaze.cz/,
nebo http://kotacka.cz, [citovano k 30. 1. 2023].

Srov. https://sciencemag.cz/na-uherskohradistsku-ziji-primi-potomci-slovanu-z-velke-moravy/,
nebo https://www.ceskatelevize.cz/porady/10150778447-historie-cs/318281381940002, [citovano
k 30. 1. 2023].

'8 Srov. https://www.facebook.com/groups/geneticka.genealogie.

19 Srov. https://gengen.cz.

2 Srov. web Eupedia (https://www.eupedia.com/genetics), nebo facebookova skupina Genefickd
genealogie (https://www .facebook.com/groups/geneticka.genecalogie), popfipadé¢ web Geneticka
genealogie (https://gengen.cz) [citovano k 30. 1. 2023].

2 Daniel VANEK a kolektiv, Privodce DNA testovdnim a genetickou genealogii, Praha 2016.
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The Family Tree: Guide to DNA Testing and Genetic Genealogy od Blaina Bettingera.?? Tato
kniha muze slouzit k rozs§ifeni védomosti Ctenaft této prace a stala se pro moji praci hlavni
literaturou. Blain Bettinger patii k pfednim svétovym odbornikiim v genealogickém testovani
DNA a zabyva se mimo jiné i jeho pravni strankou. Autor provozuje poradenskou sluzbu,
vede blog a organizuje webinafe k tématu genetické genealogie. Predchozi knize je velmi
podobna kolektivni prace Tracing Your Ancestor Using DNA: A Guide for Family Historians
editovana Grahamem Holtonem, kterd je nejnové&j§im dilem vydanym v tomto oboru.?
Zajimavym pocinem je kniha z oblasti prirucek, respektive v tomto piipad€ presnéji pravodcu.
Your DNA Guid: The Book od Diahan Southard pfedstavuje genetickou genealogii v publikaci
bez poznamkového aparatu a cili prevazné na laické genealogy.?* Piesto, nebo pravé proto,
miize byt pro rychly piehled vhodn&jsi. Autorka dale provozuje webové stranky a webinafe.?
Naopak kolektivni dilo Advanced Genetic Genealogy: Techniques and Case Studies, editované
Debbie Parker Wayne, zveftejiiuje ryze odborné studie na konkrétni témata z obord genetické
genealogie a vyzaduje minimalné zakladni znalost tématu v rozsahu predeslych knih 2
V bouilivém védeckém vyvoji poslednich let velmi rychle zaostala jedna z prelomovych knih
zabyvajicich se hlavné paleogenetikou (a prevazné mitochondrialni ¢asti DNA) s nazvem Sedm
dcer Evinych genetika Bryana Sykese zroku 2001.2” Jeho dilo rozviji a v ramci nového
vyzkumu posunuje zminény paleogenetik a teditel Institutu Maxe Plancka Johannes Krause
v nové vydané knize Zrozeni Evropami: Skutecny pribéh nasich predkii vypravény geny.”
Ob¢ knihy dopliiuji znalost genealogického DNA testovani, genetiky a prace s vysledky
o aspekt vyvoje lidské DNA, mutaci a poznani haploskupin. Zvlasteé posledni jmenovana
publikace ukazuje, jak mizeme pomoci DNA analyzy kosternich vzorkti mapovat prehistorické

migrace a dé&jinné udalosti davno pfed prvnimi pisemnymi prameny. Etické aspekty studia

22 Blaine BETTINGER, The Family Tree Guide to DNA Testing and Genetic Genealogie, New York
2019.

2 Graham S. HOLTON - John CLEARY - Michelle LEONARD - Iain McDONALD - Alaisdair F.
MacDONALD, Tracing Your Ancestor Using DNA: A Guid for Family Historians, Barnsley 2022.

2% Diahan Southard, Your DNA Guid: The Book —Step by step plans to connect you with your family
using your DNA, USA, 2020.

2 Srov. www. yourdnaguid.com.

2% Debbie Parker WAYNE, Advanced Genetic Genealogy: Techniques and Case Studies, Texas, 2019.
2" Bryan SYKES, Sedm dcer Evinych, Praha 2004.

2 Johanes KRAUSE, Zrozeni Evropanii.
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lidského genomu, mozné genové Upravy, ale i vyvoj} Homo sapiens a vliv vyzkumu DNA
na narody zkouma Adam Rutherford ve své knize Strucné déjiny kazdého z nds.”® Pravé
publikace tohoto znadmého popularizatora genetiky a bojovnika srasismem odpovidaji
na mnohé stale kontroverzni otazky genetického testovani z oblasti rasistickych teorii,
eugeniky nebo nacionalistické historiografie, které konfrontuje se soudobymi znalostmi

v oblasti genetiky a paleogenetickym vyzkumem.*

% Adam RUTHERFORD, Strucné deéjiny kazdého z nds, Praha 2021.

3 Srov. Adam RUTHERFORD, How to Argue With a Racist: History, Science, Race and Reality,
London, 2021, nebo Adam RUTHERFORD, Control: The Dark History and Troubling Present
of Eugenics, London, 2022.
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Jednoduse o lidské genetice

Genetika, tedy véda zabyvajici se dédicnosti, je velice komplikovana véda, k jejimz
zakladatelim muaZeme hrdé radit brnénského knéze Gregora Mendela. Pravé zminéna slozitost
genetiky bohuzel odradi mnoho potencialnich zajemct o genetickou genealogii ihned
v poc¢atku. Zde je namisté fici, ze zcela zbyteCné. Pro zakladni orientaci v problematice
genetické genealogie badateli totiz v pocatku staci gymnazialni znalosti o dédi¢nosti a DNA.
Ve vysledku vSak ani ty nejsou tfeba, jelikoz se staCi seznamit s nékolika zakladnimi
genetickymi pravidly a pochopit, co miizeme z které ¢asti DNA zjistit a jaky tedy mame zvolit
druh testovani. Pfesto, ze se tato prace nevénuje pfimo genetice, je vhodné zde uvést alespori

zakladni informaci o podobé, struktufe DNA a hlavné o zminénych principech dédi¢nosti.

V DNA (deoxyribonukleové kyselin€) se uklada geneticka informace a muzeme
jinalézt v kazdé lidské burce. To je velice podstatnd informace, jelikoz teoreticky nam
pro vyzkum staci jakykoliv biologicky material zkoumané osoby. Realita je bohuzel jina,
protoze DNA, ktera je vystavena rliznym vné&jsim vliviim, velice rychle degraduje.’! DNA
se sklada z nukleotidi, které se fadi do jedné ze Ctyfech moznych nukleovych bazi (A-adenin,
G-guanin, T-Tiamin, C-cytozin). Tyto nukleotidy se navzajem paruji vzdy v kombinaci adenin
s thyaminem a guanin s cytozinem a vytvareji notoricky znamy pravotocivy fetézec v podobé
dvousroubovice. Pravé tato sekvence bazi nam (velice zjednodusené feCeno) umoziuje urcit
ptibuznost jednotlivych testovanych osob. Ta se urcuje pomoci dvou zakladnich forem.
Rozdilnost v jednotlivém nukleotidu se nazyva SNP (Single nucleotide polymorphism,
jednonukleovy polymorfismus). Rozdilnost v opakovani kratké sekvence se nazyva STR (Short

tandem repeats, kratka tandemova repetice).

Zminéna dvousroubovice DNA dale vytvari
chromozomy. V kazdé lidské buiice (vyjma pohlavnich bun€k) se nachazi 23 part
chromozomu. 22 part je nepohlavnich (autozomalnich) a jeden par chromozomu je pohlavni.
Autozomalni chromozomy jsou oznaCeny arabskymi Cislicemi vzestupné dle své délky,

pohlavni chromozoém je oznaCen u muzi kombinaci XY a u Zen XX. Souborem vSech 46

chromozomu je pak karyotyp. Mimo jadro buiiky se dale nachazi tzv. mitochondrialni DNA.

31 Viz dale.
32 Obé tyto metody jsou dale vysvétleny a je mozné je srovnat na obrazku 13.
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Pro problematiku genetické genealogie je podstatné vysvétlit si hlavné pojmy
autozomalni, mitochondrialni DNA a Y-chromozom, a to hlavné ztoho davodu,

Ze se tak obecné nazyvaji i tii zakladni typy DNA genealogickych testu.

@ @
T*
Y-DNA
| l
) ® ®
T % A
Y-DNA Y-DNA

1 ! ! }

@ @ ® @ @
T * 1 !
Y-DNA Y-DNA Y-DNA Y-DNA

l l 1 | [ | 1 l
® @ @ ?
Y-DNA Y-DNA Y-DNA Y-DNA

Obr. 1: Dédicny strom Y-DNA. Y-chromozom je dédén vidy jen primo v paterdlni linii.
Zdroj www.livingdna.com.

Kazdy ¢lovék ma tedy dva pohlavni chromozémy. Pti spojeni dvou pohlavnich bunék
dochazi s 50% pravdépodobnosti k vyberu pohlavi, zalezi tedy, zda se ve spermii bude nachazet
chromozém X, nebo Y. Ve vajicku se vzdy nachazi X. Synové od otce zdédi Y chromozém
(Y-DNA) (obr. 1) a od matky X chromozom. Dcery pak od obou rodici ziskaji jeden
X chromozém. Y chromozom je diky tomu dédén prakticky v neménném stavu.*® Logicky tedy

pouze u muzi mizeme sledovat tzv. otcovskou linii, kterou rozdélujeme do haploskupin.®*

Y chromozom se nijak neméni, jelikoZz nema prot&jsi chromozém k tzv. rekombinaci (promichant).
Dochazi u néj jen k drobnym mutacim zhruba jednou za 100 let.
3 Viz dale.
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Autozomalni DNA (atDNA) se sklada ze 44 chromozému (22 part) a ziskavame
ji rovhoméme od svych rodi¢tu (obr. 2). Oba nam tedy daji 50 % své DNA, kterou ve stejném
mnozstvi ziskali od svych rodi¢ti. Logicky mame tedy od kazdého prarodide 25 % jeho DNA.*
Ani vlastni sourozenci vSak nemaji stejnou DNA, jelikoz zdédili po rodiCich jiné casti
genomu.’® Autozomalni DNA se tedy dédi prakticky rovnomérné u obou pohlavi a nedéli

se na zadné haploskupiny.

great-great-
grandfather

great-great-
grandmother

1

AVERAGE PERCENTAGE OF ATDNA
SHARED WITH RELATIVES great- great- great-grand
grandfather grandmother uncle / aunt
|

grand- first cousin
grandfather grandmother uncle / aunt twice removed
Eother TR aumnt first cousin second cousin
once removed once removed

6.25
. o | 12|

brother / sister self first cousin second cousin third cousin

niece /nephew son / daughter first cousin second cousin third cousin
once removed once removed once removed

‘ grand- grand- first cousin second cousin third cousin
niece / nephew son / daughter twice removed twice removed twice removed

Obr. 2: Znazornéni prumérného procenta sdilené atDNA s konkrémimi  pribuznymi.
Zdroj B. BETTINGER, The Family Tree, s. 55.

35 Nutné je zminit, Ze dochazi k drobnym odchylkam v procentualni dédiénosti DNA, a to napfiklad
23 /27 % u prarodicu. Srov. B. BETTINGER, The Family Tree, s. 55.

% Mnohdy je zjednodusené udavano, Ze od kazdého rodi¢e obdrzime jeden chromozém. To ale neni
zcela pravda, jelikoz by tedy vSichni sourozenci byli stejni. Ve skute¢nosti dochazi k tzv. rekombinaci,
nahodnému promiseni dvou otcovych chromozoému (vysledny chromozom poté dédime) a stejné tak
matcinych. Prakticky ,,stejna™ jsou pouze jednovajecna dvojcata.
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Obr. 3: Dédicny strom mtDNA. Mitochondridlni DNA je dédéna vidy na dceru a syna, ale ddle
Ji prendsi pouze Zeny po materndlni linii. Zdroj www.livingdna.com.

Prekvapenim pro laiky vétSinou byva, ze se materska linie nezjistuje, ale ani nededi
po pohlavnim X chromozomu, ale po tzv. mitochondriilni DNA (mtDNA).*’ Ta se nachazi
ve velkém mnozstvi mimo jadro burky, kde je zodpovédnd za jeji zasobovani energii.
Mitochondrialni DNA se nachazi ve vajicku matky a pfenasi se jak na dceru, tak na syna
(obr. 3). Dale ji vSak na dalsi dédice pfenasi pouze zZeny. Stejné jako Y-DNA, i mtDNA

nerekombinuje, tedy zlstava prakticky nezménéna a daji se u ni definovat haploskupiny.

Jak je uvedeno vySe, konkrétni druh mutaci na Y-DNA a mtDNA se nazyva haplotyp.
Haploskupina je pak nadiazeny termin haplotypu. Jedna se o spolecnou vétev osob sdilejicich
dédicné stejnou sérii mutaci. Celou muzskou populaci je mozné zaradit do jednoho rozsahlého
stromu Y-DNA a postupné se propracovat az k tzv. Y-DNA Adamovi, tedy pavodnimu
prapuvodci vSech soucasné zijicich muzid. Stejn€ u mitochondrialni DNA nam haploskupiny
vytvarti strom, jehoz vétve nas zavedou az k mitochondrialni Evé. Tyto teze vedou mnoho lidi
k nespravné myslence, ze snad v jednu dobu na zemi zila pouze jedna zena a jeden muz

a ti spolu zplodili celé lidstvo. To je samoziejmé& vysoce nepravdépodobné, jelikoz dochazi

3 Muz totiz své deefi predava vzdy chromozom X, ktery je stejny jako dostal on od své matky.
Jeho chromozém (jako u kazdého muze) totiz nemé¢l druhy X chromozom, se kterym by
se rekombinoval). Viz dale.
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bézné€ k vymirani rodu, coz se da pfipodobnit k zaniku pfijmeni. A¢ bylo napfiklad v dobé
genetického Adama (tedy zhruba pied 300 000 lety) na celé zemi pouze 3000 jedinca, jisté
z nich vétsina méla potomky.*® Ti viak (krom& Adama a Evy) do dne$ni doby nezanechali
zadnou mitochondrialni DNA nebo Y-DNA, a tedy po nich neziistala zadna haploskupina
ani jeji veétev. Zajimavy muze byt i fakt, Ze zminény geneticky Adam se s genetickou Evou

nikdy nepotkal a jejich zivoty délily desitky tisic let.

Ptifazovani jednotlivct k haploskupinam je velice popularni a umoziiuje historikim
poodhalit vyvoj lidského druhu a jejich migracni cesty. Rozborem DNA kosternich pozustatkt
z pravekych hrobt jsme totiz schopni doplnit do stromu haploskupin dalsi chybé&jici ¢lanky
a misto nalezu propojit i s pfibliznym obdobim Zivota daného jedince.*® Zde je tfeba zminit,
ze u mtDNA dochazi k mutacim méné Casto (oproti mutacim na chromozému Y). To mize byt
vyhoda pro archeology a paleogenetiky, avSak pro genealogy je to velkd nevyhoda. Jelikoz
k jedné mutaci dochazi v horizontu vy$§ich stovek az nizich tisicti let*’, nedd se mtDNA
haplostrom prakticky vyuzit k €ist€¢ genealogické praci. Naopak u chromozému Y dochézi
k mutacim mnohem casté&ji a nepravideln€. Pravé Castéj§i mutace jsou vyhodou pro genealogy,
jelikoz se objevuje vice rozdilnych haploskupin, které je mozné logicky cCasové tadit podle
vzniku jednotlivych mutaci a tim 1 predikovat spole¢ného predka v fadu stovek let (obr. 15).
Pravé na vyvoji haploskupin je mozné pozorovat zavratnou rychlost vyvoje genetické
genealogie a paleogenetiky. Prakticky kazdym dnem narasta pocet podskupin hlavnich

haploskupin a dochazi k neustalému zptesiiovani fylogenetického stromu lidstva, a to hlavné

u Y-DNA haploskupin.

33D, VANEK, Priivodce DNA testovanim, s. 36.

¥ Tato metoda, spolu s analyzou izotopu stroncia v zubech a kostech, je archeology oznadovana
jako naprosto pfevratna a je prirovnavana k objevu radiokarbonové metody urCovani véku naleza. Srov.
J. KRAUSE, Zrozeni Evropanii, s.20-22, nebo Lenka KOVACIKOVA - Jan BRIOJZEK, Stabilni izotopy
a bioarcheologie —vyziva a sledovani migraci v populacich minulosti, Ziva 2/2008, dostupné online
https://ziva.avcr.cz/files/ziva/pdf/stabilni-izotopy-a-bioarcheologie-vyziva-a-sledova-1.pdf, [citovano
k 30. 1. 2023].

“Viz dale.
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I vsoucasnosti se naleznou firmy, které se neostychaji predlozit testovanému
zakaznikovi ,,certifikat™ s tim, ze je Kelt ¢i Slovan, a to na zakladé pfislu§nosti k haploskupiné.
Zde je na misté objasnit, Ze se jedna o nesmysl, jelikoz v dobé, kdy vznikala naprosta vétsSina
haploskupin, neexistoval ani jeden z té&chto kmen(.*! Jednotlivé haploskupiny se velice rychle
zataly misit mezi sebou. Napiiklad v Ceské republice nejéastéj§i haploskupina Rla
ma procentualné nejvyssi zastoupeni v Polsku, ale jeji podskupiny se etablovaly pred nékolika
tisict let 1 v zapadni Evropé€, Skandinédvii a na Britskych ostrovech (viz obr. 4). Presto vSak
(viz vySe) muzeme jednotlivé podskupiny haploskupiny Rla pfifadit do urCitych ¢asovych

obdobi a geografickych lokalit.*?
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Obr. 4: Priklad migrace Y haploskupiny Rla a jejich mutaci. Haploskupina Rla ma v Ceské populaci
nejvétsi zastoupeni (cca 37%). Zdroj www.ftdna.com — Lubicz Lapinski.

41 Casto se srovnava haploskupina R1a se Slovany a R1b s Kelty. Tato dezinterpretace ma zicjmé zaklad
v nacionalistické historiografii 19. a 20. stoleti, ktera ma na paleogenetiku velky vliv a stoji i za mnoha
jinymi genetickymi myty. Srov. J. KRAUSE, Zrozeni Evropanii, s. 109-116, 215-217.

#2 Velmi kvalitni rozbor historie mtDNA a Y-DNA haploskupin véetné map zobrazujicich jejich
zastoupeni v ruznych oblastech se nachazi na https://www.cupedia.com/genetics/, [citovano k 30. 1.
2023].
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Co, jak a kde testovat

V dnes$ni dobé mame nastésti jiz mnoho moznosti, jak a kde odebrany vzorek DNA
otestovat. Dulezité vSak je mit promySlenou strategii testovani jiz pied objednanim konkrétni
sluzby, vybéru laboratofe 1 samotnym odbérem DNA. V prfipadé genetické genealogie,
kde budeme s nejvétsi pravdépodobnosti odebirat DNA zijici osobé€, je nutné nejprve
ptihlédnout k pohlavi osoby. Tim samoziejmé narazim na nemoznost rozboru Y-DNA u Zen.
Vzdy je tedy nutné mit na mysli zaklady genetiky z pfedchozi kapitoly, tedy pfevazné dédéni
mtDNA po maternalni linii a dédéni Y-DNA po paternalni linii. Dale je jesté pfed odbérem
vhodné mit zpracovan alespon zakladni vyvod predki testované osoby. Zde je tfeba pouzit
veskeré mozné genealogické prameny a kriticky pfistupovat k oralnim pramenim. Vzhledem
k tomu, Ze nam genealogické testovani vzdy ukaze skutecné, respektive biologické rodice,
poodhalujeme mnohdy peclivé a chténé zakryta rodinna tajemstvi, ktera mohou byt jiz davno
zapomenuta, nebo naopak cilen¢ zatajovana. To samoziejmé vede k etickému problému
testovani, ktery mnohdy iniciatorim odbéru unika. Zde je nejprve nutné zamyslet se,
zda je pravdépodobné odhaleni néjakého neoCekavaného rodinného tajemstvi v podobé falesné
paternity, adopce apod. A¢ zde mtizeme opét argumentovat druhou vétou této studie, daji se tyto
jevy predpokladat na zakladé€ indicii ziskanych prave z genealogickych prament, nebo naopak
témét vyvratit.** Vzdy vSak musime testovanou osobu s touto moznosti seznamit a zcela
ji informovat o dalSich aspektech testovani. Vhodné je napiiklad zminit, ze vzorky se po n€kolik
let uchovavaji v laboratofich pod specifickym kodem, ale samotna laboratof vétSinou
je schopna spojit vzorek se jménem. V piipadé¢ zasilani vzorku do USA musime pocitat s tim,
ze FBI ma v omezené mife a v konkrétné zakonem danych pfipadech povolen ,vstup*
do databaze vzorkd.** Pfistup k ,,soukromym* DNA datim v databazich zatim bezpecnostni
slozky v Evropé nemaji (alespoil ne zakonné€), ale v budoucnu se da ocekavat velka diskuze
k tomuto tématu. Prakticky kazda laboratot vyzaduje pii odbéru DNA vyplnéni kratkého
dotazniku vCetn€ seznameni se s ochranou dat a nakladanim se vzorkem DNA, které musi

testovana osoba stvrdit podpisem. V nékterych publikacich je dirazné doporuceno, aby si osoba

43 Napf. chyb&jici rodné listy, zmény jmen, podezielé udalosti v roding, neochota mluvit o tématu atd.
“ Srov. https://www.nbcnews.com/news/world/your-dna-police-database-flna6¢c10617124
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provadéjici test, nechala podepsat souhlas o odbéru a nakladani s genetickym materidlem
od testovaného a tim se vyvarovala pifipadnym moznym sporum. VZzdy je také nutné informovat
testovanou osobu o tom, do jakych srovnavacich databazi hodlame jeho DNA nahrat, popftipadé

k ¢emu konkrétné budou jeji DNA data pouZivana.*’

V naprosté vét§iné piipadi budeme pii genealogické praci vyuzivat laboratofe
komercnich firem. V omezené mife pak, specialné pii védeckych projektech, mizeme vyuzit
k rozboru DNA i laboratofe nekomeréni.*® V soudasnosti se v oblasti genetické genealogie
etablovala tzv. velkd ¢tyika firem,*’ které prakticky po celém svété umoziiuji testovani DNA
pomoci jednoduchych sad, které vam po objednani doruci posta. Tyto sady se vétSinou skladaji
z jednoduchého navodu, dvou stérovych ty¢ek a dvou malych zkumavek, do kterych
se po provedeni stéru z vnitiku tvafe zminéné tycky odlomi a uzaviou (viz obr. 5).
Dalsi variantou je odbér DNA pomoci vzorku slin vtzv. odbérovém kontejneru.

Vzdy je samoziejmé nutné bedlivé prostudovat navod zaslany s odbérovou sadou.*®

Obr. 5: Sady pro bukalni stér jsou napric firmami velmi podobné. Obsahuji dvé zkumavky s roztokem,
avé sterové tycky, navod, prohldSeni o povoleni nakldddni s biologickym materidlem a zpétnou obdlku.
Zdroj archiv autora.

45 Nekteré databaze umoziuji vkladateli potvrdit moZnost vloZeni dat DNA napi. do policejni databaze
nebo poskytnout veskera sva vlozena data k védeckym ucelam.

4V Ceské republice se vétsinou k védeckym udelam vyuziva laboratof Kriminalistického tistavu
v Praze, poptipad¢ univerzitni laboratofe Masarykovy univerzity v Brné a Univerzity Karlovy v Praze.
Na zaklad¢ celoevropské spoluprace je napriklad u vyznamnych archeologickych nalezii vyuzivana
spickova laboratoft Institutu Maxe Plancka v Mnichové.

# Jedna se o spolecnosti FT DNA, 23andMe, MyHeritage a AncestryDNA.

48 Kuprikladu odbér spolehlivé znehodnoti lepidlo na protézy, kava apod.
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V ptfilozené obalce se poté zkumavky zaSlou zpét do laboratofe vcetné vyplnénych
a podepsanych dokumentd. Samotné testy je vhodné zakoupit na konkrétnich webovych
strankach firem,* které nabizeji rizné sady produktii. Nez si vSak vyberete, od koho a jaky test

zakoupite, je vhodné v&dét, k Gemu dany test slouzi a jaké informace vAm mtZe poskytnout.>

V piipad€¢ paleogenetiky je pfistup vétSinou opacny. Jelikoz jsou kosterni nalezy
mnohdy ve stavu, ktery neumoziiuje kompletni sekvenaci DNA, provadi se pouze rozbor
té castt DNA, ktery je proveditelny. V mnoha pfipadech se tak podafi analyzovat
pouze mtDNA, ktera se v buiice nachazi ve velkém mnozstvi. Naopak vyhodou testovani
z lidskych pozuistatki (pfevazn€ zubu a kosti) je moznost (a mnohdy nutnost) odbéru
testovaného materialu pfimo laborantem/genetikem, ktery rapidné zvysuje kvalitu ziskaného
vzorku. Sou€asny vyvoj v oboru extrémné snizuje potiebné mnozstvi vzorku, coz umoziuje

testovat i donedavna netestovatelné vzorky.

Jak jiz bylo zminéno, zakladni dé€leni testi odpovida zakladnimu genetickému déleni
z predeslé kapitoly. Bavit se tedy budeme o testu autozomalnim, Y chromozomalnim
a mitochondrialnim. Komer¢ni firmy mnohdy nabizeji i jiné testy, ty vSak ve vétSiné piipada

vychazeji z informaci zjisténych na zakladé zminéného testovani.’!

“FT DNA www.familytreedna.com, MyHeritage www.myheritage.co, 23and Me
www.23andme.com, AncestryDNA www.ancestry.com, [citovano k 30. 1. 2023].

% Viz dale.

>! Muze se jednat o jiz zminénou predikci nemoci nebo uréeni tzv. valeénického genu. Realna vypovédni
hodnota je vSak diskutabilni a pro genetickou genealogii je vyuzitelnost prakticky nulova.
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Autozomalni testovani

Autozomalni test’” je oznadovan jako nejuzitecndjsi v genetické genealogii a zaroven
je cenové nejdostupngjsi. Nabizi ho viechny zminéné firmy tzv. velké ¢tyiky. V Ceské republice
prozatim neni zadna Ceska firma, ktera by komercné tento test nabizela, a proto je prakticky
jedinou moznosti vyuzit zahraniéni nabidky.’®> Test zkouma autozomalni (chromozomalni)
DNA, kterou dédime vzdy prakticky rovnomérné (viz predchozi kapitola a obr. 2). Diky tomu,
ze rozsah zdédeéné genetické informace autozomalni DNA je do urcité miry matematicky
predikovatelny, jsme tak schopni podle podobnosti sekvenci gent odhadnout piibuznost.
Pravé ur¢eni konkrétni pribuznosti je mozné diky zjiSténi celkové délky sdilené DNA,
ktera je udavana v jednotkach nazvanych centimorgeny (cM). V pfilozené tabulce (obr. 6)
jsou uvedeny prumémé hodnoty centimorgent a jejich minimalni a maximalni hodnota pro
konkrétni ptibuzensky vztah. V dnesni dobé kazda z firem velké ctyrky umoziiuje porovnat svij
vzorek DNA s ostatnimi sekvenovanymi vzorky a anonymné je porovnat s pouzitim webovych
aplikaci umoziujicich okamzité zjisténi teoretického pribuzenského vztahu. Slovicko
teoretického je zde dulezité, jelikoz ¢im je potencialni piibuzenska vzdalenost veétsi,

tim se zvySuje moznost nahodné podobnosti profilu DNA a tedy tzv. faleSné genetické
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Obr. 6: Graf zobrazuje rozmezi a priimérnou hodnotu sdilenych shod atDNA v centimorgenech,
a to podle stupné pribuznosti. Zdroj B.BETTINGER, The Family Tree, s. 68, upravil a prelozil Martin
Pilar.

52Srov. B.BETTINGER, The Family Tree, s. 52-92.
33 To vSak neznamena, Ze v CR neexistuji firmy testujici nékteré ¢asti atDNA, popfipadé porovnavajici
jednotlivé autozomalni chromozomy dvou a vice vzorku (napf. v paleogenetice).

23



ptibuznosti. Napfiklad tzv. bratranec pres koleno“ (druhy bratranec, nebo syn otcova
bratrance) se mnou sdili v priméru pouze 3, 125 % atDNA (viz obr. 2). Proto je vzdy zadouci
porovnavat jednotlivé sekvence DNA v programech, které umoziiuji srovnat jednotlivé
chromozémy obou vzorkdl a vyloudit ndhodné shody.’* Z uvedeného vyplyva, Ze celkové
1ze pouzit tento test pro genealogické vyuziti maximalné do 6. az 8. generace. Z tabulky (obr. 6)
je také zrejmé, ze Ciselna hodnota (procentualni, nebo v cM) nam vétSinou presné neurci
konkrétni pfibuznost. Pro mnoho piibuzenskych vztaht je totiz ¢iselna hodnota (respektive jeji
rozptyl) podobna. Vzdy je tedy nutné postupné dle genealogickych vyvodd, nebo dalSich
otestovanych osob, vyluCovat nemozné a pfiblizovat se ke konkrétnimu a jedinému
piibuzenskému vztahu. Vyhodou testi atDNA je jejich cenova dostupnost a moznost otestovat
ob& pohlavi. Nej&astéji jsou v CR pouZivany autozomalni testy firmy FTDNA a MyHeritage.

= Pavel Andél

O 2%
MTFULL SEQUENCE  BIG Y-700
Ancestral Surnames | View Details Haplogroup Relationship Range Shared DNA Longest Block X Match
Zdiérkova, Zdarek, Andél, Basova, Y-DNA: @ R-FTD3 Parent/Child 3565 cM 284 cM No Match
Bockova, Bocek Jira, Bodlakova, Benda,. mtDNA:  Hl1c7 GRANDSON Match date: November 05 2022
e
a &
BIG ¥-700
Ancestral Surnames | View Details Haplogroup Relationship Range Shared DNA Longest Block X Match
Stach Y-DNA: ~ R-FTA15 2nd Cousin - 4th Cousin 74cM 30cM No Match
mtDNA N/A Link on Family Tree Match date: November 05 2022
PPN
o AN 2
MTFULL SEQUENCE
Ancestral Surnames | View Details Haplogroup Relationship Range Shared DNA Longest Block X Match
Glasser, Stauffer mtDNA:  K2a6 2nd Cousin - 4th Cousin 65cM 26cM No Match

Link on Family Tree Match date: November 05 2022

0 ) i a2 7
Ancestral Surnames Haplogroup Relationship Range Shared DNA Longest Block X Match
Not Provided mtDNA:  N/A 2nd Cousin - 4th Cousin 49cM 29cM No Match

Link on Family Tree Match date: November 05 2022

O B 2

Ancestral Surnames Haplogroup Relationship Range Shared DNA Longest Block X Match

Not Provided Y-DNA:  N/A 3rd Cousin - 5th Cousin 43 cM 18cM No Match
mtDNA:  N/A Link on Family Tree

Match date: November 05 2022

Obr. 7: Zdkladni tabulka zobrazujici shody v programu firmy FT DNA. Vyhodou je i zobrazeni shod
na X chromozomu, popripadé v haploskupiné. Tyto dodatecné informace mohou velice rychle potvrdit,
nebo vyvratit pribuznost, popFipadé nasmérovat genealoga do spravné vétve rodokmenu.
Zdroj www.ftdna.com.

3 K tomu byva nejcastéji pouzivana webova aplikace GedMatch, ktera je volné pfistupna a umoZiiuje
nahrat data jinych spolecnosti a poté je srovnat s rozsahlou databazi (viz dale). Vzdy je zde zahodno
nesledovat pouze celkovou hodnotu délky spolecné atDNA, ale hlavné nejdelsi spolecné (jednotlive)
casti atDNA.
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Konkrétni pfiklad zékladniho vysledného zobrazeni atDNA testu od firmy FTDNA
muzeme vidét na obrazku 7. Systém ve své databazi automaticky vyhleda tzv. shody, tedy diive
otestované osoby ve firemni databazi, které dle algoritmu povazuje za ptibuzné. Kazda firma
dale umoznuje fadit nalezené shody dle né€kolika atributl, pfiCemz zakladni je celkova délka
sdilené DNA v centimorgenech (shared DNA). Tento udaj nam pii blizké pfibuznosti
jednoznacné odhali ptibuznost a vétSinou se trefi i do pribuzenského vztahu (relationship
range), ktery program také odhaduje.”> Minimalnd u vzdalengjsich potencialnich
piibuzenskych vztahi je vzdy zahodno sledovat nejdelSi sdileny blok (longest block),
ktery muze potvrdit ptibuznost. Pravé tento celistvy blok vétsinou prokazatelné vede k tomu,
ze je zdédén od néjakého spolecného predka, zatimco kratké segmenty mohou byt ndhodnou
shodou a jejich souCet v celkové sdilené DNA miaze vést k faleSné piibuznosti.
Nezanedbatelnou informaci, ktera miZze velice pomoci pii zji§tovani, jak jsme s dotycnou
osobou piibuzni, je hodnota shody na X chromozému (obr. 7). Pravé u chromozému X
je titeba porozumét, kdo ho mohl od koho zdédit, a tim postupné vyloucit jednotlivé vétve

z piibuzenského vztahu se shodou (viz obr. 8). Dalsi zobrazenou hodnotou, ktera nam muze

uleh¢it badani po spoleCném predkovi, jsou zobrazené haploskupiny. Ty nam umoziuji
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Obr. 8: Levy vyvod zobrazuje dédicnost chromozomu X v pripadé, Ze strenem je Zena.
Vpravo je obdobnd situace, ale stFenem je zde muz. Zdroj B. BETTINGER, The Family Tree, s. 99-103.

% Jak je pochopitelné z anglického terminu relationship range, vétsinou systém odhaduje moZny rozsah
piibuzenského vztahu, tedy napftiklad #eti az pdty bratranec.
% Srov. D. B. WAYNE, Advenced Genetic Genealogy, s. 55-74.
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pritadit, nebo vyloucit osobu, v pfimé otcovské ¢i matefské linii. Nevyhodou je,
Ze toto testovani zatim neni tolik rozSifené a naprosta vétSina firem ho ani nenabizi. Opatrnost
je na misté v piipadé shody v mtDNA haploskupin€, coz ve skuteCnosti muze znamenat
i pfibuznost v horizontu tisict let (viz dale). Posledni a velice dalezitou pomickou jsou
prijmeni predku osoby se shodou v atDNA, které se vSak pochopiteln€ zobrazi pouze pokud
je majitel testu poskytne. Obdobnou neocenitelnou pomickou v patrani je zvefejnény vyvod
z predkd, ktery je mozné ptimo v programu rozkliknout. Bohuzel mnohdy jakykoli pokus

o rodokmen chybi anebo je nevalné trovné.

Matrix Matches

Ih By BToTemTe®  Andél, Emdmws -
S Alan Mille Mizya John Pavel Bohumila
John Rob
o
«Semig John
AvaTEw

A
Blovsleeyy

Bressiserd:
John

Andél,
s assd

Bohumila

Landnsasns
b e )

Rob

@ - This person is identified as a match.

Obr. 9: Triangulacni utilita Family Finder Matrix vyuziva zdkladni genetické poucky, Ze Zadny predek
nemtize svym potomkiim predat genetickou informaci, kterou sam nema. I diky tomu je zde velice lehko
mozné nalézt shody, se kterymi madte stejny segment DNA a tedy i spolecného predka. Zde maji
spolecného predka Pavel, oba Johnové, Bohumila a samoziejmé drZitel této DNA — Zdenék, ktery zde
neni zobrazen. Alan a Mizya maji spolecného predka pouze se Zderikem. Triangulace velmi zjednoduSuju
patrani po konkrétnim, spolecném predkovi a prokazuje genetickou pribuznost danych osob.
Zdroj www.ftdna.com.
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V piipadé toho, ze vyhodnotime shodu jako pravdépodobného pribuzného, mizeme
ho oslovit skrze vlozeny e-mail. Ve vétsin€ piipada je vSak vhodné vyuzit i dal§ich moznosti
a porovnat vzorky 1 jinou formou. Kupfikladu tzv. triangulace umoziuje zjistit, které skupiny
osob maji shodnou DNA, a tedy pochézeji od stejného predka. Vhodny je napiiklad nastroj

FTDNA Family Finder Matrix (viz obr. 9).

Zdenék Andél Ddhad pfibuzenstv Kvalita Shody DNA @
Otec Otec @ Sdilena DNA® 49,9% (3 537,7 cM)
vék: 70-79 Sdilené segmenty: 22

NA < ejdelsi segment: 284,3 cM

ra

Zdenék Andél je soucasti VaSeho rodokmenu. On je Vas otec

/ Drahomira Dubankova Odhad pfibuzensty Kvalita Shody DNA @
| Matka Matka @ Sdilena DNA: 49.8% (3 528.9 cM)
- vék 60-69
NA s s t 2833 cM

Drahomira Dubankova je soucasti VaSeho rodokmenu. Ona je Vase matka

Tt Jdhad pribuzensty Kvalita Shody DNA @
| ) &k 40-49 3. - 4. sestienice @ Sdilena DNA® 0,9% (61,5 cM)
s 7ema: C iilené segmenty: 3
~— Zemé: Cesko
b Nejdelsi segment 34,6 cM
Kontaktovat Lenka
Vyskytuje se v rodokmenu s 96 lidmi, ktery sama spravuje
Pfijmeni predkd spolecna pro Vas a prodimiib sou tato: Jelinek
Mista plivodu predk( spoleéna pro Vas a SPobs ahuji Cesko
RN ) Ddhad pribuzensty Kvalita Shody DNA @
\ | Vék:20-neboméns 3. - 5. bratranec/sestrenice Sdilena DNA: 0,8% (56,5 cM)
? FamE Bk @ Sdilené segmenty: 5
b Nejdelsi segment: 21,3 cM

Kontaktovat Marie

Vyskytuje se v rodokmenu s 4 lidmi, ktery sama spravuje

Mista piivodu predkii spolecna pro Vas a il obsahuji Cesko

Obr. 10: Zobrazeni nejblizsich autorovych shod v programu MyHeritage. Na prvnich mistech
se nachazi rodice a ddle prakticky neznamé osoby, které jsou vSak svysokou pravdépodobnosti
pribuzné. Zdroj www.MyHeritage.com.
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Nalezené potencialni shody je také vhodné porovnat ve webové aplikaci GEDmatch,
kterd umoziuje detailné porovnat shody na jednotlivych chromozomech, a to i u nékolika
vzorkd najednou. K tomu je vzdy nutné stahnout svoje atDNA data v tzv. raw formatu®’
a poté je nahrat do prislusné databaze aplikace. Velmi dulezité je také nespoléhat na to,
ze databaze komercnich firem jsou sjednoceny, respektive propojeny. Nejsou! Nejvice shod
nalezneme v rozdilnych databazich, jelikoz pochopitelné ne kazdy nahrava sva data do vSech
ajejich velikost je rozdilna.>® Pokud si tedy provedeme test napiiklad u FT DNA, mizeme
bezplatné nahrat svij atDNA test na GEDMatch a do databaze MyHeritage. Vzdy je vhodné
si pred testovanim v jakékoli firmée ovéfit, zda vam poskytne pravé raw data. Pokud tomu tak
neni, testovani prakticky postrada smysl. V nékterych pripadech je nahrani atDNA testu jinych

firem do nékterych databazi zpoplatnéno, ale kazdopadné je fadove levnéjsi nez novy test.

Obdobné zobrazeni shod vysledkt testu atDNA, ale od firmy MyHeritage, ukazuje
obr. 10. Jednotlivé algoritmy tvofici seznam shod se pochopitelné u konkrétnich firem lisi
avzdy je diskutabilni jejich uspésnost odhadu. V pfipadé hledani shod u firmy MyHeritage
je velkou vyhodou predpokladana dostupnost genealogického vyvodu potencionalniho
ptibuzného, jelikoz tato firma apriori podnika v propojovani vyvodi jednotlivych osob

a ulehéuje vyhledavani predkd.>

> Raw data — vétSinou unifikovany bali¢ek dat, ktery umozniuje praci (porovnani DNA) v mnoha
programech. Srov. D. B. WAYNE, Advenced Genetic Genealogy, s. 189-214.

% Nejvetsi databazi ma v soudasnosti AncestryDNA (cca 15 miliont) a 23andMe (10 miliont). Firma
MyHeritage ma databazi zhruba o 5 miliénech uzivatelt s nahranou DNA. Podstatna je samoziejmé
i etnicka struktura databazi, jelikoz typicky Stiedoevropan ma vétSinou minimalni shody v Asii a Africe
(na rozdil od uzivatele z USA). V asijskych databazich, popfipad¢ v databazich s prevazujici asijskou
etnicitou, vétSinou shody nenalé¢zame.

% Samotna problematika genealogickych programu ulehcujici genealogum jejich praci je velmi oZehavé
téma. Mnoho nejen laickych genealogli ma sklon az k bezmyslenkovitému rozsifovani svého rodového
stromu o nabizen¢ shody pribuznych, které¢ v§ak bez kontroly v relevantnich pramenech vét§inou vedou
k chybovosti a naprostému znehodnoceni vysledné prace. Diskutabilni je i samotna cenova politika
firem a otazka zabezpeceni dat.
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Soucasti vétsiny komercnich testl atDNA je i tzv. urceni etnicity. Jednotlivé firmy
odhaduji, nazakladé své databaze analyzovanych vzorkli a mista Zivota jejich nositelq,
prislusnost k etniku. Vzhledem k tomu, ze kazda komercni spoleCnost vyuziva jiny algoritmus
(a ma pochopitelné k dispozici i jiné vzorky DNA), vychazi etnicita vzdy v rizné mife rozdilné
(obr. 11). Samotny vysledek je samoziejmé zavisly na poctu srovnavanych vzorka
a na zadaném etniku. Zatimco v minulosti se uzivatel spokojil s tim, Ze ma nejvice geneticky
ptibuzné jedince v zapadni Evropé, a tedy nikoli v Asii, nyni se nékteré firmy pokouseji
predkladat etnicitu vazanou i na soucasné narody. Toto pojeti je vSak znacné nevédecké
aobecné se da hovofit o touze komer¢nich spoleCnosti splnit (ac nerealny) pozadavek
zakaznika za kazdou cenu. V soucasnosti je tedy urceni etnicity pouze orientaéni a neméla
by mu byt prikladana pfilisna pozornost. Zatimco obyvatel USA muze diky urceni etnicity
zjistit, ze jeho predci zfejmée prisli z Evropy a néjaka cast naptiklad z Afriky, naprosta vétSina
sekvenované DNA z Ceské republiky odpovida obvyklé migraci v ramci Evropy a nevykazuje
pro historiky piili§ védecky vyuzitelné informace. Uréeni etnicity ob&ani Ceské republiky,

pochopitelné znesnadriuje umisténi statu ve stfedu Evropy. DNA testy jen potvrzuji vtipné

%
Severo a Zapadoevropan  56,7% Etope 100
© Némecko Eastern Europe
® Balkanec 35,1% @ West Slavic 27%
Balt'an 7,2% East Slavic 20%
Vychodoevropan 1,0% e Magyar 4%
Western Europe
DALSI GENETICKA SKUPINA (B)
Central Europe 40%
© Jizni USA
Baltic
Zobrazit vechny dostupné regiony >
» Baltic 9%

Obr. 11: Priklad rozdilnosti odhadu etnického puvodu u jedné osoby (ze stejného atDNA testu). Vievo
se nachazi odhad firmy MyHeritage, vpravo odhad firmy FTDNA. Rozdil v genetické skupiné ,, Balkan
a ,, Vychodoevropan* (respektive ,, West Slavic“), je ohromny. Vypovidaci hodnota je prakticky nulovad,
s vyjimkou potvrzujici zcela ,,evropskou DNA testovaného a tedy predpokladatelny evropsky pitvod
predki. Zdroj www.MyHeritage.com a www.ftdna.com.
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tvrzeni Martina Kotacky o Cesich jako ,,Voriscich Evropy“.®’ Dlouhodobé je vsak
predpokladatelné, ze s pfibyvajicim mnozstvim testi bude mozné zpfesiiovat odhad pivodu
predk.

$védsko

Finsko
Norsko

<nsk plang Svédsko
Velka Dansko /

Britanie Béforusko Finsko
\ Norsko
Irsko Polsko
Némecko
Ukrajina oW
Rakousko vié!;?e
i i - Béloruskc
Francie Rumunskd | e Polsko
Néme:ko
Italie Ukrajina
& % Rakousko Kazac
Spanélsko < Francie .
Recko HUMIINnSKO
ortugalsko Turecko talie
. Spanélsko
Syrie B ‘
Tunisko Y | Portugalsko Recko Turecko Turkmenistan
|

Maroko ) Syrie 4
Tunisko Irdle X Afghanis

Obr. 12: Priklad zndzornéni etnicity u dvou sourozencii. AC se zde pribuznost jevi jako naprosto
nemozna, opak je pravdou. Sourozenci ftotiz vidy sdileji ,pouze” 50% stejné atDNA.
Zdroj www.facebook.com/groups/geneticka.genealogie.

Bézné se také v ramci atDNA testovani setkdme se snahou rozli¢nych firem odhalit
slavné predky testované osoby, vcetné Slechtického pavodu. Tato zdanliva piibuznost
samoziejmé pokulhava na znamém faktu, ze se poCet predk kazdou generaci zdvojnasobi
atedy ve 12. generaci mame jiz 4096 ,,prarodic¢u”. Pokud bychom timto jednoduchym vypoctem
odhadli pocet predkid ve 13. stoleti, lehko bychom se dostali nad pocet vSech tehdy, ale i dnes
zijicich 1idi.®! Rodové linie se vSak pochopitelné prolinaji a mnoho osob mame v rodokmenech
vicekrat. S touto znalosti tedy ziejmé nikoho nepiekvapi tvrzeni Johannese Krause o tom,
7e kazdy z nas ma s nejvyssi pravdépodobnosti za piedka napiiklad Karla Velikého.®? Pokud
pujdeme jesté dale, nékde kolem roku 1500 pf. n. 1. bychom mohli hledat spolec¢ného predka

viech lidi na celém svéte.® Prakticky vSichni tedy mame predky slavné, Slechtické, slovanskg,

germanské apod. Zalezi jen jak vzdaleného ,,pfedka“ hodlame za piedka povazovat.

60 Srov. https://www.idnes.cz/xman/styl/geny-analyza-dna-rasa-narod-rasismus-nacionalismus-

predci.A200904_102722_xman-styl_fro, [citovano k 30. 1. 2023].
1 Srov. A. RUTHERFORD, Strucné déjiny, s. 9-23.

62J. KRAUSE, Zrozeni Evropanii, s. 35.

6 A. RUTHERFORD, Strucné déjiny, s. 167-168.
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Y-DNA testovani

Nejen pro genealogy, ale 1 pro historiky je velmi zajimavé testovani chromozému Y.
Nejvétsi nevyhoda testovani Y-DNA® je nasnadé — nemlizeme totiz testovat zeny, jelikoz
chromozém Y nezdédily, a tedy ho nemaji. To samozieymé plati 1 pro urCeni piislusnosti
k paternalni haploskupiné. Naopak nejvétsi vyhodou je, ze chromozom Y nema protéjSek,
atedy nemuze rekombinovat. Zjednodusené feCeno se ,prakticky beze zmény“ dédi z otce
na syny. NaStésti se vSak v pruméru jednou za 100 let Y chromozom nepatrné zméni.
Tyto mutace ndm umoziuji zjistit dvé jiz zminéné metody testovani a to SNP, nebo STR
(obr. 13).5 Klasicky je testovan uréeny pocet markerd, tedy vytipovanych oblasti
Y chromozému, kde dochézi ke zménam. Testy se obvykle dle tohoto poctu 1 znaci (napt. Y-
37,Y-67, Y-111) a je pochopitelné, ze ¢im vice markert je testovano, tim je test presnéjsi,
ale i draz8i. Pomoci STR jsme schopni napftiklad zjistit vzdalenost piibuzenského vztahu dvou
muzi, a to prave diky rozdilnosti v mutacich. Dal§i moznosti je zji§tovani zmeén na konkrétnim
nukleotidu, tedy testovani SNP. A¢ je mozné predikovat paternalni haploskupinu na zaklade

STR, potvrzuje ji pravé SNP.® V minulych letech doslo z déivodu markantniho naristu

SNP  short tandem repeat (STR)

Vo

iMzm | GTACTAGACTACTACTACTACTACTGGTG....

Man 2 GTACAAGACTACTACTACTACTACTACTGGTG...

W)

‘Man 3 GTACAAGACTACTACTACTACTACTACTACTGGTG...

Obr. 13: Zatimco STR porovnava kratka opakovani nukleotidovych sekvenci, SNP hledad jednotlivé
zmény. Zdroj https://mocogenso.wordpress.com/2021/06/02/snp-vs-str.

% Srov. D. B. WAYNE, Advenced Genetic Genealogy, s. 80—113.
& K rozdilnosti zkoumani STR a SNP srov. B.BETTINGER, The Family Tree, s. 99-103.
% B. BETTINGER, The Family Tree, s. 99-103.
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haploskupin ke zmén& nomenklatury jejich pojmenovani.®’” V soucasnosti se prestava
pouzivat diiv€j§i  systém ,umélych® nazva (napt. Rlbla2alal) a nahrazuje
ho pojmenovani haploskupiny dle termindlniho SNP, tedy konkrétni finalni mutace
na chromozému Y (napt. R-U106).%® Vzhledem k tomu, Ze v soucasnosti nabizi kvalitni
analyzu STR a SNP na Y chromozému prakticky jen spolecnost FTDNA, je volba testovaci
laboratote jednoducha.®® Obrovskou vyhodou je, ze FTDNA uchovava zaslany vzorek pro dalsi
potencialni rozbor. Je tedy mozné jednotlivé vzorky podrobit niz§im stupriim testu (Y-37)
a az v pripad¢ potieby zvolit drazsi a lepsi test. Nejvhodnéj$i formou testovani je samoziejme
kombinace STR a SNP, kterou umoziuje FTDNA ve svém produktu Big Y-700. Vyhodou
tohoto testu je tedy soucasnd maximalni analyza Y chromozému na 700 markerech, nevyhodou

pak cena pohybujici se kolem 4508.

Y Paternal Country of Y Paternal Earliest Known o Actions @

ey Big Y STR
Genetic Distance @ 1 [gDiff o Origin an i

X,
Haplog

Exact Match

Zdenék Andél 10700 1 of 666 R-FTD33330  Czech Republic Frantisek Andel,b. 1839 and d.  mw &
FATHER 1908 ~
SrESGe e Exact Match John Cummins b. 1755 PA d
o 1 0 700 ko Farniy Tres 25 of 582 R-YP983 Scotland 57 Lo B
oW Exact Match Anthony Cumings b.? d. abt
5 110700 Bk e i 28 of 644 R-Y89180 United States s ol ﬁ
Sy - 110700 EaRct Ml 27 of 620 R-FGC81055  Unknown Origin Henry Merritt Walls, b. 1798 o B
3 Link on Family Tree o
L ] Exact Match e Richard Henry Bradner son of
P 110 700 Link on Family Tree 28 of 642 R-FGC81055  Unknown Origin Unk. Wall, b. VA 1828 'i' ﬁ
ittty 10700 Eaa Maich 29 of 647 RA12660  Scotland John Cummings b. 1748 = &
rrEiinte Link on Family Tree . ‘o

Obr. 14: Tabulka zobrazujict shody Y-DNA v programu firmy FT DNA. Zde jde konkrétné o nejblizsi
shody, které maji koupeny nejvysi test, tedy Big Y-700. Vzddlenost téchto shod je viak v tisicich let. Pokud
se vSak objevi blizskd shoda na Big Y-700, vétSinou natrefime na genealogicky vyzivny zdroj. Naprosta
vétsina osob, které si zakoupili tento fest, totiz ma zpracovany podrobny vyvod z predkil.
Zdroj www.ftdna.com.

7 K 4. prosinci 2021 bylo 50 000 druht Y-DNA haploskupin. Srov.www.familytreedna.com/public/y-
dna-haplotree, [citovano k 30. 1. 2023].

% B. BETTINGER, The Family Tree, s. 101-102, nebo Vit Erban, Po stopdch otcovské linie: Piivod
a §ireni Y-DNA haploskupiny [-L233, Anhropologia Integra 2/2022, s. 10, dostupné online
https://journals.muni.cz/anthropologia_integra/article/view/31017/28371?bclid=IwAROSF-
HPrvILXKLLY-EnMaT9SQmPuc-LtI1hZ6gqB76 TKm7hnHyeW 1SBbQgo, [citovano k 30. 1. 2023].

% Analyzu SNP Y-DNA nabizi i firma 23andMe.
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Sekvenovanou Y-DNA je obdobné jako u atDNA mozné srovnat s ostatnimi v databazi
FT DNA (obr.14). Shody jsou zde tazeny dle poctu shodnych markert, poptipadé dle dalSich
moznych proménnych. Program automaticky odhaduje pribuzensky vztah (pfesngji
genetickou vzdalenost) a sdéli vam odhadovanou nebo pfesné uréenou Y-haploskupinu
potencialni shody. Jiz tato informace prakticky rozhoduje o redlnosti ptibuzenského vztahu
po otcovské linii. VEtsi rozdilnost haploskupin znaci velkou vzdalenost od spole¢ného

paternalniho predka a prakticky vylucuje genealogicky zajimavou shodu v této linii.
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Obr. 15: Priklad zobrazeni Casti haplostromu Y-DNA vétve RIA. Nazorné je vidét doba §tépeni
Jednotlivych podveétvi, které se s pribyvajicimi testy zprestiuji, popFipadé doplnuji o dalsi skupiny.
Prave to umozZnuje poodhalit puvod muzského predka nezndmého z pisemnych prameni.
Zdroj www.ftdna.com.

33


http://www.ftdna.com

Predikovatelnost doby mutace umoziuje odhadnout 1 ¢asovy usek, kdy doslo k oddéleni jedné
haploskupiny od druhé (obr. 4 a 15). Takto je mozné teoreticky vytvofit obrovsky fylogeneticky
strom, ktery bychom mohli vést az ke genetickému Adamovi. Pokud ¢asovy odhad mutace,
respektive rozdé€leni haploskupin, doplnime o informaci, ktera nam sdéluje ptvod paternalni
linie shody, mizeme dojit k odhadu, kdy jeden z potomkt spolecného piedka opustil rodnou
zemi a do jaké lokality se pfemistil. Analyza Y-DNA nam sice umoziuje patrat pouze ve velmi
omezeném sektoru naSeho genealogického stromu, ale zato ndm nabizi moznost sledovat
genetickou, ale 1 geografickou cestu na$i paternalni linie v porovnani s ¢asem,

coz je samoziejmée velmi uzite¢né v paleogenetice.

Pochopitelné¢ pravé testovani chromozoému Y umoziuje zodpovédét nekteré
genealogické otazky, na které nestaci pisemné prameny. Typickym ptikladem je nalezeni
neznamého nepiiznaného predka (muze), kterého jsme s trochou §tésti schopni identifikovat,
ale pouze za predpokladu, ze otestujeme jeho dalSiho muzského potomka (v pfimé
a nepferusené otcovské linii). Zcela nutna je analyza Y-DNA pii badani v oblasti pfijment,
kdy se naptiklad jiz zminény projekt Genetika a prijmeni pokousi zjistit propojenost

existujicich jmen a urcit jejich ptivod.

Testovani mitochondrialni DNA

Obrovskou vyhodou testovani mitochondridlni DNA™ je moznost testovani obou
pohlavi. Prestoze muz neni schopen mtDNA dale predat svym potomkam, ziskava
ho v nezménéné podobé od své matky. Dalsi velikou vyhodou mtDNA je jeji pocetnost
v burice. Je sice oproti zbytku DNA mala (ma pouze 16 569 para nukleotidi) avsak v buiice se
nachazi ve velkém mnozstvi.”' Tato vlastnost totiz vede k tomu, Ze se ve velké mife
sekvenovatelné zachova 1 ve starych nebo poskozenych ostatcich. Neni proto prekvapivé,
ze se rozbor mtDNA pouzival jako jeden z prvnich a dodnes je Casto vyuzivan ve forenzni

genetice a paleogenetice. Neni tomu tak u genetické genealogie. Pro genealogy je vyuzitelnost

0 Srov. B.BETTINGER, The Family Tree, s. 116-135.
N Tamtéz, s. 117.
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FILTER MATCHES

Show Matches For: The Entire Database v Regions: [HVR1, HVR2, Coding Regions VI Matches Per Page: 25 v

Last Name Starts With: (Optional) New Since: Run Report
Genetic mtDNA
Distance Name @ Earliest Known Ancestor @ Haplogroup Match Date
0
2 t | ™" FMS FF Marie Zdarkova, 1860?-xxxx Hlc7 1/12/2023
3 e __ - . ..J ™" FMS FF Ms. Susanna Trach, b. 1827 Hic7 1/12/2023
3 EE—— oA FMS FF Mary Clark b abt 1805 H1c7 1/12/2023
3 E— ™" FMS FF Miodrag Sivéev Hic7 1/12/2023
*Based on Build 17 from:
van Oven M, Kayser M. 2009. Updated comprehensive phylogenetic tree of global human mitochondrial DNA Download: m
variation. Hum Mutat 30(2):E386-E394.
http://www.phylotree.org/ (Build 17)

Obr. 16: Zobrazeni vysledkii mtDNA je prosté. Presto i zde miiZe clovék narazit na velice neobvyklé
nahody. Mezi mnou a matkou doslo dle algoritmu k mutaci na jednom nukleotidu. Geneticka vzddlenost
2 v jedné prokazatelné generaci je velice vyjimecnd zdleZitost a vzbudila velkou pozornost. Preci jen kdyz
se odehraje najednou véc, na kterou se bézné cekd stovky az tisice let, je to zvidsini tikaz. Nakonec se za
prispéni komunity facebookové skupiny Genetickd genealogie podarilo prokdzat neprilis casty geneticky
Jjev, heteroplasmii mtDNA. V podstaté se jedna o to, Ze se v téle nachazi dvoje mtDNA s rozdilem na
Jjednom nukleotidu. Tento jev se objevuje zhruba u 1% populace. Tato odchylka md nastésti specialni
znaceni na konkrétnim nukleotidu, a je tedy mozné rozpoznat heteroplasmii ve vyctu jednotlivych mutaci.
Zdroj www.ftdna.com. Srov. B. BETTINGER, The Family Tree, s. 128129, nebo G. HOLTON, Tracing
Your Ancestors, s. 152—153.

mtDNA ze vsech tiech druht testii nejnizsi. MtDNA totiz na rozdil od Y-DNA mutuje velice
pomalu. Odhadnout dobu jedné mutace mtDNA je velice slozité, jedna se vSak o vyssi stovky
let az niz§i tisice.”? Do jedné haploskupiny patii tisice lidi a nejsme schopni rozlisit pouze
pomoci mtDNA, zda je na§ nejmladsi spoledny piibuzny’® vzdalen desitky, stovky,
nebo dokonce tisice let. Presto vSak mizeme genealogicky vyuzit mtDNA k rozfazovani
jednotlivych shod v genealogickém vyvodu. Stejné tak se da analyza mtDNA vyuzit

pfi sporném matefstvi (viz dale).

2 Uvadéna mutaéni doba mtDNA se vétSinou pohybuje v rozsahu 2000-3500 let. Vzdy je tieba
zohlednit, Ze mutace jsou nahodné, a tedy jsou uvedena rozpéti primémé hodnoty znamych mutaci.
Srov. J. KRAUSE, Zrozeni Evropanii, .29, nebo Daniel VANEK, Genetickd genealogie — sledovdni
rodovych linii pomoct analyzy DNA II. Mitochondridlni DNA, Ziva 2010, dostupné online
https://ziva.avcr.cz/2010-1/geneticka-genealogie-sledovani-rodovych-linii-pomoci-analyzy-dna-ii-
mitochondrialni-dna.html, [citovano k 30. 1. 2023].

3 Nejmladsi spoleény piedek, MRCA—-Most Recent Ancester.
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Mitochondrialni testovani je nabizeno v rizném stupni rozboru mtDNA mnoha firmami
i v Ceské republice. Vzdy je potieba zjistit, zda laboratof provadi kompletni, nebo &aste&nou
analyzu SNP, pti¢emz uplny rozbor je vzdy lepsi.”* Ze zminénych komerénich firem provadi
plnou analyzu, v&etné poskytnuti raw dat, pouze firma FT DNA.”> Na obrazku 16
jsou zobrazeny mtDNA shody z databaze FT DNA. Genetickd vzdalenost nam fika, kolika
mutacemi se liSime od naSeho spolecného predka (MRCA). Tato hodnota je nevypocitatelna,
ale existuje na ni uréity odhad.”® I kdyz se kviili dlouhé mutaéni dob& miize mitochondrialni
testovani jevit pro genealogy jako neuziteCné, neni tomu tak. Jeho vyuzitelnost je ve vylouceni,

nebo potvrzeni piibuznosti v maternalni linii a tim zjednoduSeni dalsiho badani.

7 MtDNA se sklada ze dvou hypervariabilnich oblasti (HVR 1 a HVR 2) a jedné kédované oblasti.
Srov. Daniel VANEK a kolektiv, Priivodce DNA testovdnim, s. 19.

> Firma 23andMe uréuje pouze mtDNA haploskupinu. Forenzni DNA servis analyzuje podstatnou ¢ast
zminénych oblasti.

" U genetické vzdalenosti 2 je to napi. 50% pravdépodobnost za poslednich 18 generaci, 75%
pravdépodobnost za poslednich 26 generaci, 90% pravdépodobnost za poslednich 35 generaci. Srov. G.
HOLTON, Tracing Your Ancestors, s. 152. Celkove¢ je jasné, Zze doba jedné mutace je nahodna a muze
k ni dojit 1 naprosto mimo odhadované rozpéti, které se pohybuje od vyssich stovek po nizsi tisice let,
viz vyse. Pochopitelné je také to, Ze mutace je zavisla na poctu nosi¢i moznych potencialné mutujicich
nukleotidu, tedy vajicek, respektive poctu Zen na zemi.
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Programy a databaze vhodné k vyuziti

Testovani DNA je vSak v mnohém pouze zalatek. V soucCasnosti naprostd vétSina
serioznich komer¢nich poskytovatelli testovani DNA umoziuje vyuzit své nebo spfiznéné
databaze. Jak jiz bylo feCeno, pokud hledame genetické pfibuzné, méli bychom se pokusit
nahrat sva geneticka data do co nejvétsiho poctu databazi a tim zvySit moznost nalezeni shody.
Bohuzel firmy Ancestry a 23andMe neumoziuji nahrani dat od jinych spolecnosti. Spokojit se
musime s nahranim raw dat do databazi testovacich spole¢nosti FT DNA, MyHeritage a Living
DNA a databazi GEDmatch a Geneanet. Samotné dodateCné zpracovani dat je nékdy

zpoplatnéno Castkou ve vysi jednotek US dolart a trva maximalné nékolik dni.

V ptipadé pokrocilé prace s Y-DNA a mtDNA je vhodné se prihlasit na strankach
FT DNA do prislusného projektu (ty jsou vétSinou razeny dle haploskupin), kde je mozné

vyuzit informace ostatnich osob, popiipadé se ucastnit cileného badani.”’

Velice popularnim online programem a databazi je jiz zminény GEDmatch.”® Samotna
databaze uchovava nekolik milionu DNA profilt, které mezi sebou umoziuje srovnavat.
Obrovskou vyhodou je pokrocilé srovnani moznych shod (One to Many), kde je vidét jméno,
kontakt, pohlavi, zdroj testu, autozomalni veli¢iny, haploskupiny (pokud jsou znamy) a hodnoty

X chromozomu (pokud byl testovan) (obr.17). Dalsi moznosti je vybrany test srovnat s dalSim

Haploskupina Autozomaini X-DNA

Jméno o Celkem , ° Celkem ,

E-mailem $ GEDWikiStrom$  Vék (dny) $ v $ Sex & M $ Yy ¢ oM Y Nejvétii § Gen $ oM Y Nejvitii $ Zdroj §  Preknti §

Obr. 17: Cdst nalezenych shod skrze webovou aplikaci One to Many od GEDmatch.
Zdroj www.gedmatch.com.

" Srov. G. HOLTON, Tracing Your Ancestor, s. 163-190.
8 Srov. www.gedmatch.com, [citovano k 30. 1. 2023].
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testem (One to One), coz umoziuje konkrétni porovnani dvou DNA profili. Zde je umoznéno

zobrazeni porovnavanych autozomalnich chromozomu, a to jak ve vizualizaci,

tak v matematické formé (obr.18). Obdobné je zobrazeni umoziujici srovnani chromozoémua X
(One to One X). Dalsi hojné vyuzivanou soucasti této sluzby je moznost zjistit, zda jsou rodice
ptibuzni (Are Yout Parents Related). Tato zdanlivé sméSna mysSlenka je velice podstatna
pro piipadna dalsi badani a pokrocilé zpracovavani dat a program pomoci srovnani bloktt SNP
z testu jejich potomka urci piipadnou blizkou pfibuznost. Databaze a aplikace GEDmatch jsou
nenahraditelnym pomocnikem v genetické genealogii a ptibuznych oborech, coz je podpoteno

i bezplatnym nahranim péti testd a dal§imi kvalitnimi sluzbami.”

Indikace jednotlivych znacek:
Zakladni pary s plnou shodou
Zakladni pary s polovi¢ni shodou
Shoda s fazovanymi daty
Zakladni pary bez shody

Platnost segmentu:

Hustota SNP 0 az 0,5. Tmav3i modra znamena vy3si
hustotu.

\Velka mezera mezi sousednimi SNP

Zadna shoda

Porovnani Kitu DP5745154 (Drahomira Andélova) [FTDNA] a Kitu 253225337 (Pavel Andel) [FTDNA]

Velikost prahu segmentu bude upravovéna dynamicky s primérem 200 SNP. Asi 2/3 nastanou mezi 185 a 214 SNP.
Minimalni cM segmentu, ktery ma byt zahrnut celkem =7,0 cM
Limit nesouladu seskupeni bude upraven na 60 procent prahové velikosti segmentu pro jakykoli dany segment.

Chr|B37 Start Poz'n|B37 Konec Poz|Centimorgany (cM)[SNP  |Prahova hodnota segmentu|Hromadny limit|SNP Density Ratio
1 727 841 121 349 358 149,9 19531 184 110 0,33
1 | 148544983 | 249222527 129 17 277 194 116 0,34

Chr1

Zmenzeni velikosti obrazku: 1/38

Chr|B37 Start Poz'n|B37 Konec Poz|Centimorgany (cM)[SNP  |Prahova hodnota segmentu|Hromadny limit|SNP Density Ratio
2 11944 89 130 884 11,7 16 786 165 99 0,35
2 95345619 243 048 760 151,8 20323 197 118 0,31

Chr2

——

Zmenseni velikosti obrazku: 1/38

Obr.

18: Vysveétlivky avizualizace shod na prvnich dvou chromozomech matky a syna,
vietné matematické formy zobrazeni v aplikaci One to One od GEDmatch. Zdroj www.gedmatch.com.

" Web poskytuje pres 13 sluzeb zdarma. Po poplatku 10$ mésiéné je moZzné vyuzivat dalsi pokrogilé
aplikace a nahrat do databaze vétsi pocet testt. Srov. BETTINGER, The Family Tree, s. 158-167.

38


http://www.gedmatch.com

Daldi program DNA Painter®® slouzi k uréovani, ktery segment DNA jsme obdrzeli
od kterého predka. Tato metoda nazyvana mapovdni chromozomu, je zalozena na tom, ze pokud
ma néjaka naSe shoda stejnou ¢ast DNA jako my, museli jsme ji oba ziskat od naseho predka.
To umoziuje vytvorfit napiiklad schéma jako na obrazku 19. DNA Painter také umoziluje
ve webovém rozhrani okamzité porovnani moznych pfibuzenskych vztahli podle
autozomalnich jednotek centimorgent, vCetné procentualni pravdépodobnosti konkrétniho

vztahu.®!

Obr. 19: Vizualizace zdédéné DNA podle DNA Painter. Otcovsky pdr prarodicii je zndzornén zeleno-
fialove, matersky par Cerveno-zluté. Mala mira rekombinace u prvnich dvou chromozomii je zcela
ndhodna. Zdroj www.facebook.com/groups/geneticka.genealogie. Zdroj www. dnapainter.com.

Jak databéze, tak i programy vyuzitelné k praci s DNA daty pochopitelné prochazeji

bouflivym vyvojem. Napftiklad naprosta vétSina softwarovych pomicek uvedenych v knize

82

Pruvodce DNA testovanim a genetickou genealogii z roku 2016 jiz nefunguje.

Proto je vhodné prodiskutovat pouziti konkrétniho druhu aplikace naptiklad s ostatnimi

80 Srov. www.dnapainter.com, [citovano k 30. 1. 2023].

81 Srov. BETTINGER, The Family Tree, s. 153—15, nebo D. B. WAYNE, Advenced Genetic Genealogy,
s.30-52.

82D, VANEK, Pritvodce DNA testovdnim.
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zkuSenymi uzivateli na zminéné facebookové skupiné Genetickd genealogie. Tato skupina

porada i setkani, na kterych je mozné si neékteré pokrocilé aplikace osvojit.

I kdyz prakticky kazda testujici komer¢ni firma jiz nabizi vice ¢i méné pokrocilé webové
programy ke zpracovani a porovnani DNA dat, jsou vySe zminéné aplikace mnohdy potiebné
k porovnani shod, popfipadé k pokrocilému zpracovani dat. Nezbytné jsou v pfipade, ze DNA
data dostavame z nekomer&nich laboratofi a nemame tedy pfistup do jejich databazi.®* Mnohdy
jsou nenahraditelné v pfipadé porovnavani DNA ziskané pii forenznim nebo archeologickém

vyzkumu.

3 Vzdy je nutné byt drzitelem svoleni k nahrani DNA dat do jakékoli databaze, a vyhnout se pfipadnym
pravnim sporam.
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VyuZziti analyzy DNA v praxi historik( v soucasnosti a blizka budoucnost
testovani

Jednim z prvnich a zaroven nejznaméjSich testovani DNA za ucelem zjisténi genetické
piibuznosti byl vyzkum domnélych kosternich nalezi Romanovcu. Ostatky bolSeviky
popravené rodiny ruského cara Mikulase IL. byly v 70. letech 20. stoleti lokalizovany geologem
Dr. Alexandrem Avdoninem a vroce 1991 vyzdvizeny.’* Devét koster bylo podrobeno
antropologickému vyzkumu, ktery potvrdil, Ze se jedna o ostatky cara, carevny, jejich 3 déti
a sluzebnictva s 1ékafem. Jiz v roce 1992 byl proveden geneticky vyzkum ostatki, ktery pomoci
mitochondrialniho DNA podpotil, ale nepotvrdil tezi o pravosti ostatkti. Mitochondrialni DNA
carevny Alexandry (vnucky kralovny Viktorie) a jejich déti bylo porovnano s mtDNA prince
Filipa, vévody z Edinburgu, tedy se stejnou maternalni linii. Stejny test byl proveden
u domnélych pozustatka cara Mikulase II., které byly srovnany s mtDNA ziskané z kostry jeho
bratra Georgie Romanova. Obé analyzy potvrdily stejnou mitochondridlni haploskupinu
porovnavanych vzorku, ale to stale nevylu¢ovalo nahodnou shodu. Tato nevyhoda mtDNA
jiz zde byla zminéna a spociva v jeji malé mutacni schopnosti. Do jedné vétve mtDNA
tedy patii velka skupina lidi a ned4d se na ni zakladat pfima pfibuznost. Vyvoj v oblasti
sekvenace DNA vSak umoznil, Ze se pozdéji pomoci srovnani vzorkd autozomalni DNA
podafilo potvrdit pfibuznost ostatki Romanovct. V roce 2007 byly v blizkosti zminéného
hrobu nalezeny ostatky divky a chlapce, které byly podrobeny analyze atDNA a Y-DNA (pouze
u chlapce). Tato analyza uzaviela takika stoleté tajemstvi ostatka rodiny posledniho Ruského
cara, jelikoz odhalila osud carevice Alexeje a jeho sestry Anastasie.® Na zakladé autozomalni
DNA byla nepopiratelné stanovena piesna rodinna ptibuznost mezi popravenymi Romanovci,
ale i zijicimi pfibuznymi, a naopak vyvracena domnéla pribuznost nékterych osob vydavajicich
se napfiklad za Anastasii. Poslednim potvrzenim bylo otestovani a porovnani Y-DNA z krve,

ktera ulpéla na kosili Mikulase II. a prekvapivé byla tato DNA stale sekvenovatelna. 3¢

8 D. VANEK, Priivodce DNA testovinim, s. 38.

8 Tamiéz.

8 Tato kosile byla vystavena v ErmitaZi v Petrohradu. Srov. https://www.em.muni.cz/vite/9047-jak-
identifikovat-pozustatky-slavnych-pomuze-mitochondrialni-dna, [citovano k 30. 1. 2023].
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Tento vyzkum zaroveni prokazal velkou budoucnost testovani DNA, ktera z riznych
pfi¢in ulpéla na povrchu rozliénych material(.®” Testovani krvavé skvrny se zda byt
jednoznanym zdrojem DNA, realita vSak ukazuje pravy opak. Naprosta vétSina takovychto
stop je totiz zahy vystavena stfidani povétrnostnich vlivi, slune¢nimu zafeni nebo chemickému
oSetteni, které spolehlivé poskozuji nebo zcela likviduji DNA. Stejné pak reaguje DNA
na vétsinu konzervacnich roztoki (napf. z arzenu a lihu) hojné€ pouzivanych k uchovani tkani,
nebo vlast. V mnoha pfipadech se setkavame s velkym mnozstvim biologického materialu,
ktery vSak neobsahuje dostatek DNA ke kompletni sekvenaci. Napfiklad znamy projekt analyzy
DNA neandrtalce byl ve skuteCnosti ,,poslepovan z mnoha analyz jednotlivych vzorka
odebranych, ale i testovanych na mnoha mistech.3® U kosternich nalezi vykazuje nejlepsi
stalost DNA v zubech a skalni kosti, idealn€ ulozené mimo slune€ni svit v suchych a teplotné
stabilnich prostorech. Mozné je vSak ziskat DNA napfiklad ze slin na dopisni znamce,
nebo obalce, popiipadé odbérem DNA ze Ziletky, kartace, nebo hiebenu.®® Tato metoda je viak
stale jesté velmi draha a velmi Casto bezvysledna.®® Pravé u takového druhu testovani
se doporucuje potencialni DNA se svym nosi¢em vhodné ulozit a vyckat zdokonaleni analyz

DNA v dalsich letech.

Velice Casto rezonuje prostorem ¢eské popularné naucné literatury lehce vybus§né téma,
ze Tomas Garrigue Masaryk byl synem FrantisSka Josefa I. A¢ se mize tato teorie jevit jako
notn¢ fantaskni, je zcela védecké pochybovat, a pokud mame moznost, tak 1 provérovat.
Zde se vSak tento pfipad stava precedentem, kdy pfipadné otestovani a rozvraceni puvodni
domné¢lé rodinné vazby muze poskodit rodinu, a to prevazné v etické rovin€, ale mozna
i v roving finan¢né dédické. Z uvedenych divodu nejen potomci TGM, ale i jiné Slechtické rody
odmitaji genealogické DNA testovani. K ptipadu ptibuznosti Franze Josefa a TGM zbyva jen

doplnit, ze sam FrantiSek Josef je podle nékterych teorii syn Napoleona II.

87 Tato metoda je obecné nazyvana artefact testing. Srov. B. BETTINGER, The Family Tree, s. 225.

8 J. KRAUSE, Zrozeni Evropanii, s.18-39.

% B.BETTINGER, The Family Tree, s. 225-226.

%  Kompletni cena analyzy DNA zpoStovni znamky se pohybuje kolem 3000 §.
Srov. https://www .totheletterdna.com [citovano k 30. 1. 2023].
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Predstava, ze by Napoleon Bonaparte mohl byt prapraotcem Tomase Garrigua Masaryka,

je jisté nejen pro historiky az komicka.

Teoreticky by zminénym potencialnim dédickym sporem mohl skoncit i v soucasnosti
zna¢n€ medializovany pfipad feSici analyzu kosterniho nalezu ucinéného vroce 2012
v britském Leicesteru. Dle vSech pramend, ale i antropologickych analyz se mélo jednat
o ostatky krale Richarda III. Porovnavana byla mtDNA, kde byla zji§téna raritni haploskupina
J1c2c, ktera odpovidala potomkiim v maternalni linii. Dale bylo pfikro¢eno k analyze Y-DNA,
ktera vSak prekvapivé nepotvrdila shodu v paternalni linii. Zatimco DNA analyzovana z kosti
patfila do skupiny G-P287, Y-DNA soucasnych , potomka“ byla pfifazena do skupiny R1b-
U152 a I-M170.°! Tento test vSak ani tak nevyvraci, ze zminéné ostatky patii Richardu III.,
ale dokladaji, ze nevéra (v tomto pfipadé dokonce dvojita) je i ve Slechtickych kruzich bézna.

Vyzkum nakonec prokézal, Ze kosterni nalez na 99,999 % opravdu patii krali Richardovi II1.%?

Vroce 2022 se viak v Ceské republice ziejm& podafilo vyfesit letity spor,
ktery také zivil mnohé popularn€é naucné cCasopisy desitky let, a to vyvratit pribuznost
spisovatelky Bozeny Némcové a Slechtického rodu Zahafiskych.”> Z DNA vlasi Bozeny
Némcové byla sekvenovana DNA za tcelem porovnani s jeji teoretickou matkou Katefinou
Vileminou Zahafiskou.®* DNA odebrand ze zachovaného srdce vévodkyné vsak nebyla
sekvenovatelna,” a proto bylo pfistoupeno k porovnani mtDNA, ktera byla odebrana
z kosternich nalezu princezny Charloty, sestry Katefiny Zahariské. Tento odbér vyvratil blizkou
pfibuznost po maternalni linii tim, Ze odhalil rozdil v Sesti mutacich mtDNA u Bozeny
Némcové a princezny Charloty.”® Kompletni sekvenace DNA ani konkrétni mutace

a haploskupina prozatim nebyly zvefejnény.

' B.BETTINGER, The Family Tree, s. 115, 135.

%2 https://le.ac.uk/richard-iii/identification/genetics/dna-results, [citovano k 30. 1. 2023].

% https://www.ceskatelevize.cz/porady/12672091604-tajemstvi-zivota-bozeny-nemcove, [citovano
k 30. 1. 2023].

% https://www.muzeumbn.cz/vystavy-a-akce/aktuality/objev-dna-bozeny-nemcove-49cs.html,
[citovano k 30. 1. 2023].

% Ziejmé kvili konzervaéni latce. Srov. vySe.

% https://www.ceskatelevize.cz/porady/12672091604-tajemstvi-zivota-bozeny-nemcove, [citovano
k 30. 1. 2023].
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Zjistovani rodinnych vazeb dle DNA vSak muze pfispét k odhalovani piibéht starych
i desitky tisic let. Velkym uspéchem bylo sekvenovani DNA ze znamého Véstonického
trojhrobu z obdobi gravettienu i pres velké poskozeni kosti.’’ Svétoznamy archeologicky
nalez budi dodnes pozornost kvuli nestandardnimu ulozeni koster, které se navzajem
,,dotykaji“. V roce 2016 bylo prokazano, ze vSechny tfi kostry patfily muzim ve véku kolem
20 let. Prostiedni kostra, ktera byla pivodné sporné povazovana za zenskou, je také muzska,
avSak s vyrazné zenskymi znaky. Tato osoba trpéla nemoci kosti a jejich deformaci. Krajni
kostry patfily muzim, bratrim, z nichz jeden zfejmé ohluchl nasledkem zanétu stfedniho
ucha.”® Nejnoveéjsi vyzkum, uverejnény v bieznu 2023 v &asopise Nature, mimo jiné dolozil, ze

se populace v dobé (respektive po) maximu doby ledové v této lokalité kompletné vymeénila.*

Celkové je v Ceské republice genetické testovani DNA vyuzivano pievazné archeology
a amatérskymi genealogy, bohuzel se vSak stale neotestovaly napfiklad pozistatky Ceskych
panovnikd. V roce 2018 a 2022 se sice objevila v médiich zprava o testovani kosternich naleza
z hrobt K1 a K2 ze zaniklé rotundy svatého Vita na Prazském hradé, avSak nejen védecka
vefejnost stale marné ¢eka na zvefejnéni téchto analyz, respektive na jakakoli relevantni data.
Jiz zminéné popularné naucné cClanky a prohlaseni do médii sice propaguji genetickou
genealogii na vefejnosti, ale k realnému poznani nepfispivaji.'® Udajné piitazeni Piemyslovca
k haploskupiné R1b je sice zajimavé, ale nezvefejnéni odborné a kritické studie autory
vyzkumu nikam tento obor neposunulo. Obdobné bohuzel dopadl i projekt pokousejici se

propojit soucasnou a davnou populaci oblasti tzv. Velké Moravy.'?! Tento chvalyhodny

7 https://vesmir.cz/cz/casopis/archiv-casopisu/2011/cislo-5/prvni-geneticka-analyza-trojhrobu-z-

dolnich-vestonic.html, [citovano k 30. 1. 2023].

% Erik Trinkaus, The Pathological People of Dolni Véstonice and Pleistocene Human Abnormalities,
Brno, 2015.

% https://www.nature.com/articles/s41586-023-05726-0?fbclid=IwAR3Hq_wwlgzVaM-
ZxrQJa6Bf3Nw_LiR6sZnoex7e154Qt3LoRZ-1KodOuEo, nebo  https://denikn.cz/1100355/jamy-
nekopali-z-moravy-odesli-na-vychod-archeologove-popisuji-co-se-stalo-s-lovci-mamutu-na-
morave/?ref=inc&cst=6147b5a1643346685b866cd59b4e94590611d6ac00f6c33e851e89e0be2cfdde &t
bclid=IwAR2ymSNNAnt6gVoR55FaBtwenqyjzwepZqV -NOOwtrdzv430nkalXe9rn5M, [citovano
k 30. 1. 2023].
100 Srov. https://www.dotyk.cz/magazin/premyslovci-dna-30000216.html,
nebo https://www.euro.cz/clanky/tak-nam-ten-premysl-dooral-1428722, [citovano k 30. 1. 2023].

ot https://kromerizsky.denik.cz/z-regionu/vyzkum-dna-odhalil-11-potomku-velkomoravskych-
velmozu-20190305.html, [citovano k 30. 1. 2023].
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vyzkum nakonec neposkytl prakticky zadna data ani odborné vefejnosti a jeho vysledkem bylo
jen nékolik neodbornych c¢lankt a vysokoskolskych zavérecnych praci. Pravé tyto piipady
ukazuji, ze je nutné k vyzkumu DNA pfistupovat multidisciplinarné a vytvaret Siroké tymy
odbornikt, které dohlédnou na kvalitu vyzkumu dle svych odbornosti a fadnou publikaci
vysledkt. V idealnim piipad€ je vhodné poskytnout surova data DNA testd odborné vefejnosti,
a to napiiklad nahranim do vefejnych databazi, jako se déje v okolnich zemich. Bézné miazeme
svoje DNA porovnat se vzorky zminénych Romanovca, Wettini, nebo lovel z neolitu

v raznych databazich.

Zminéné databaze DNA v mnoha pripadech poskytuji data rozlicnym védeckym
tymum, které na jejich zakladé vypracovavaji a zpiesnuji fylogenetické stromy haploskupin
a pokouseji se vytvaret migratni mapy. V tomto ma populacni genetika velikou vyhodu, jelikoz
ji nezajima, komu konkrétni test patfi a nemusi tedy prakticky vibec fesit ochranu osobnich
udaju darce DNA informace. Pravé populacni genetici spolu se statistiky zjistuji realné
rozlozeni haploskupin na svétové mapé€ a s pomoci paleogenetikti jsou schopni predpoveédeét,
kdy se ktera haploskupina oddélila od jiné, coz vyznamné rozSifuje moznost datovani
nalezenych ostatkd. V budoucnu je pravdépodobné, Zze dojde k vysokému zpiresnéni
jak vySe zminéné etnicity, tak obrovskému rozsifeni testovani, coz povede k narastu
konkrétnich Y-haploskupin. To zfejmé umozni genelogim posunout se ve svych vyvodech

v paternalni linii pfes mnohdy nepiekrocitelnou hranici 16. a 17. stoleti.

Pro genealogy v dnesni dobé zlistava nejuzitecnéjsi autozomalni test, a to i diky stale
klesajici cené a stale rostouci databazi testovanych.!?> Genealog je diky modernimu softwaru
schopen okamzité po analyzovani vzork pfimo na strankach spoleCnosti porovnat vybrany
genom s nabidkou potencialnich pfibuznych protfidénych dle zadanych parametrt. V piipadé
nalezeni pravdépodobné shody je pak vhodné provést porovnani genomu vice piibuznych osob
(obr. 9), respektive osob po sobé dédicich genetické informace, a srovnat geneticky zdznam

na kazdém chromozému (obr. 20).!9 Tato provéieni jsou nezbytna, jelikoz vzdy miize dojit

102y soucasnosti se atDNA test pohybuje v priméru kolem 60 $, mtDNA test kolem 160 $ a Y-DNA
test od 119 do 450 $.
103 K tomu slouzi napfiklad jiz zminéna webova aplikace GEDmatch. Srov. www.gedmatch.com.
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Obr. 20: Zjednodusené zobrazeni prvnich ctyr chromozomii, na kterych jsou barevné zobrazeny sdilené
segmenty ctyr pribuznych s atDNA testované osoby. Pokrocilé zobrazeni je mozZné v programu
a databazi GEDmatch, kde se viak tyto konkrétni shody jiz nemuseji nachazet. ldedlni je vidy oslovit
shodu (popripadé spravce daného DNA profilu), aby na GEDmatch nahrdl poZadovana DNA data
k podrobnému srovnani. Zdroj www.ftdna.com.

kurCeni ,falesné pribuznosti“ kvuli nepfesné¢ zadanym kritériim, ale i nahodné shodé.
Geneticka genealogie se vSak bez klasické genealogie neobejde, a proto je nutné dale zjistit,
jak ke ptibuznosti podle DNA doslo, tedy pokusit se o propojeni genealogickych vyvoda.
To je samoziejmé jednodussi u muzskych predkt (jak kvili pfijmeni, tak z divodu moznosti
upfesnéni pomoci testovani Y chromozomu). V budoucnu lze nastésti predpokladat velky

04 za ticelem predikce nemoci

nariist testovanych osob, napiiklad diky testovani novorozencii!
a vad.!® To, ze odbér je neinvazivni a 1ze ho provést velmi levné i ze slin, povede ke skokovému
narustu testt také u starSich osob. Oba pfipady poskytnou obrovska mnozstvi dat k vytvoreni
geneticko-genealogického stromu na zaklade Cisté genetickych dat, a to pouze pomoci umelé
inteligence. Do této databanky se pak mazou ukladat i veskera paleogeneticka data ziskana ze
vSech kosternich nalezl, popiipadé z jakéhokoli materialu se sekvenovatelnou DNA. Je mozné,

ze se role genetické genealogie a klasické genealogie pfi vytvareni rodokment vyrovnaji,

popiipadé program dle algoritmu automaticky vytvori genealogicky strom na zakladé DNA

104" Srov. https://www.idnes.cz/onadnes/zdravi/genetika-lecba-zdravotnictvi-geny-dna-ondrej-seda-

onemocneni.A230305_211756_zdravi_albe
15V roce 2019 obsahovaly databaze cca 26 milionu testa. Srov. G. HOLTON, Tracing Your Ancestors,
s. 223.
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dat.'% Velkou otazkou je, co ve nam v budoucnu dovoli pravidla o nakladani s genetickymi
informacemi a kam az povede ochrana osobnich udaji. Diky nékterym programim je jiz dnes
mozné vymodelovat DNA osob, jejichz DNA jsme neodebrali a netestovali.'”” Na zakladé
sekvenované DNA dostatecného mnozstvi potomku totiz dojde k vytvoreni podoby DNA jejich
rodict. Takovymto zpusobem muzeme vytvoiit DNA osoby, kterou nebudeme znat jinak

nez skrze podobu jeji DNA.'%®

Testovani DNA vSak nemusi byt pouze o sledovani ptibuznosti nebo odhalovani migraci
obyvatel. Velkym pfinosem pro historiky bylo v minulém desetileti rozlusténi historického
genomu patogenu moru z Londyna z poloviny 14. stoleti. To odstartovalo vyzkum nemoci,
které né€jakym zpusobem zanechavaji stopu v DNA cClovéka, kterého ve vétSiné piipada
usmrtily.'” Tym védcl z Institutu Maxe Plancka zjistil, ze morové rany se sice opakovaly,
ale vzdy s podstatné rozdilnou mutaci (tedy 1 rozdilnymi projevy, jinou formou S§ifeni apod.).
Zatimco je§t¢ nedavno byl za prvni morovou ranu povazovan tzv. Justinidnsky mor,
paleogenetikiim se podafilo prokazat, ze mor je zfejmé stary stejné jako dvé nejpocCetnéjsi
muzské haploskupiny v Evropé Rla a R1b. Mor mohl pfijit s témito skupinami (respektive
nadfazenou skupinou R1) kolem roku 3000 ptf.n.1., kdy muzi patfici k tomuto fylogenetickému
stromu ovladli Evropu. Samotny mor muze vysvétlit, pro¢ se v tomto obdobi v Evropé
taktka najednou vymeénila muzskd populace.!'® Plivodni mor nemél piili§ spoleéného
s dymé&jovym morem, ktery zname ze stiedoveékych a novovékych prament, ale prokazatelné
se §ifil s novymi, zfejmé imunnimi migranty a jeho prenase¢em mohl byt k. !'! Nova nemoc
mohla oslabit puvodni malo pocetné obyvatelstvo Evropy, které pak invaze stepniho

obyvatelstva ziejmé vyhladila.!'? Prakticky stejna situace, avsak s jinou nemoci, se odehravala

106 Tamtéz, s. 226.

07 B, BETTINGER, The Family Tree, s. 222-225.

18 Tamtéz, s. 228-230.

109 Zde je tieba zminit, Ze zdaleka ne vSechny nemoci se n&jak zapisi do lidské DNA, a to véetné
téch smrtelnych.

10§, KRAUS, Zrozeni Evropanii, s. 168-170.

UL Tamtéz, s. 170-173.

12 Pravé zrozboru DNA dnes vime, Ze zatimco puvodni muZské obyvatelstvo az na par vyjimek
vymizelo, zenské haploskupiny se zachovaly. To se da vysvétlit tak, ze novi migranti s haploskupinamy
R1 si za své partnerky vybrali ptivodni obyvatelky Evropy a mistni muzskou populaci zlikvidovali a
z ¢asti vyhnali do odloucenych lokalit. Srov. J. KRAUSE, Zrozeni Evropanii, s. 109-118.
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v 16. stoleti na americkém kontinentu, kde rizné nemoci, proti kterym byli pro zménu Evropané
imunni, doslova kosily domorodé obyvatelstvo, které vétSinou ani nevidélo ,,bilého” muze.
Vyzkum nemoci z lidské DNA mnohdy umoziiuje prokazat, na co doty¢na osoba zemfela,
zjistit, v jaké podobé se v dané dobé nemoc vyskytovala a urcit jeji cestu §ifeni, respektive
puvod. V Institutu Maxe Plancka napiiklad zjistili, Zze neni jista tradovana teorie o tom,
ze syfilis pfisla do Evropy z Nového svéta. Mozna se jevi varianta, ze v Americe zmutovala
obdobna nemoc, dovezena z Evropy, proti které byli Evropané odolni.!'® Vyzkum nemoci skyta

obrovsky potencial diky takika nevycerpatelnému mnozstvi kosternich pozistatka.

Zvlastni pozornost si zaslouzi budouci vyvoj testovani DNA z pohledu epigenetiky.
Tento podobor genetiky zkouma interakci gent s proteiny, na jejichz zaklade se daji zfejmé
predikovat nékteré nemoci. Pro historiky je podstatné, ze zminénd biochemicka interakce
ma jakousi pamét’, a proto se v ni ukladaji 1 ne€které zivotni stavy. Brzy bychom mohli byt
schopni z DNA preéist napt. miru stresu béhem Zzivota dotyéného.!'* Samotna epigeneticka

metoda by také méla prispét k zpiesnéni odhadovani pfibuznosti.

I pres vSe vySe uvedené je nutné pristupovat ke genetické genealogii s pokorou.
AC muze testovani DNA pfinést obrovsky posun v nasem soucasném historickém védéni,
bylo by naivni pfedstavovat si, ze z DNA piecteme vse o sob¢ a nasich predcich. Tato piedstava
je zfejmé zavinéna ,,popularizaci“ vyzkumu DNA a analyz DNA v kinematografii, ktera toto
téma trestuhodné zlehcila a pro mnohé védce naprosto zneduvéryhodnila. Kdekdo si poté
predstavuje moznost sekvenovat DNA z dotyku osoby na pfedmét, nebo ze zpopelnéného
biologického materialu. V CR napiiklad v souGasnosti probiha diskuze a petice ohledn&
vyzvednuti a personalizace ostatki odbojait a politickych vézna (ale i vrahu, kolaborantt
a valeénych zloGinct) lezicich na hibitové v Praze-Dablicich. Tato iniciativa — Nenechme je
tam'°— je zalozena na naprosto pochopitelné a chvalyhodné snaze diistojn& ulozit ostatky
hrdini 2. a 3. odboje. Bohuzel vsSak v zakladu opomnéla provést jakoukoli analyzu

proveditelnosti. I pokud bychom nefesili potifebu zavratnych finanénich nakladu na provedeni

13 J. KRAUSE, Zrozent Evropanii, s. 198-202.
114 B, BETTINGER, The Family Tree, s. 230-232.
115 Srov. https://www.vazmesihrdinu.cz/
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byt ,,jen* analyz DNA, stacilo by zvazit, jaky geneticky material, v jakém mnozstvi a stavu nas
vjamovych hrobech &eka.!'® Zcela genealogickou otizkou je pak moznost, respektive
nemoznost vyhledani ptibuznych pro odbér srovnavaciho vzorku DNA. I kdybychom pfipustili

ochotu piibuznych toto testovani podstoupit,'!’

je vysoce pravdépodobné, ze velkou vétSinu
potiebnych srovnavacich vzorka by nebylo mozno viibec nalézt nebo vyuzit, a to jak z divodu
neexistence zijicich pfibuznych anebo pfiiliSné genetické vzdalenosti (naptfiklad u atDNA).

Presto je vsak diskuze k tomuto tématu vitana, pokud se vSak do ni zapojuji odbornici,

coz se bohuzel prozatim prakticky nestalo.

116V neoznadenych hrobech bez dochované evidence zde byly ukladany po desitky let ostatky
zpopelnéné, nezpopelnéné, Castené rozlozené, popripade Casti ostatku lidi, zvifat, biologicky material
zpiteven a operaci. Suma potfebna na celkovou exhumaci, genecalogicky, archeologicky a
genetickogenealogicky priuzkum je az 20 miliard korun (sic!). Srov. Petr Zidek, Nechme hroby zavrené,
Denik Pravo, 25. 3. 2023, s. 12.

17V hrobech se nachazi i osoby odsouzené za minulého reZimu k trestu smrti isté z kriminalnich
divoda, ale napiiklad i Emanuel Moravec nebo Karel Curda.

49



Zaver

Z predeslych stranek je jednoznacné, ze genetickd genealogie a ji pfibuzné obory
si nasly svoji cestu nejen k laickym genealoglim, ale i profesionalnim historikiim. Obrovsky
ptinos ma v tuto chvili paleogenetika pro archeology, kde umoziiuje piesné urcit Casové obdobi
zivota dané osoby, jeji zdravotni stav v€etné nemoci, potravinova omezeni, pohlavi, barvu oci
apod. a samoziejme potvrdit, nebo vyvratit spojitost se znamymi migracnimi vilnami, poptipadé
haploskupinami. Pravé diky prolinani migra¢nich vin s haploskupinami!'® byl b&hem
poslednich deseti let radikaln€ zménén pohled na osidlovani Evropy. Genetické testovani zcela
vyvraci klasickou nacionalistickou historiografii zalozenou na narodech v podobé geneticky
ptibuznych lidi, dale patficich do nadfazenych celkl s nazvy jako Kelti, Germani, ¢i Slované.
Genetické testovani jednoznacné prokazalo, ze neni mozné podle DNA piesné nebo alespori
presvédcivé urCit prislusnost k narodu ani ,kmenu“ a s velkymi problémy ani k etniku.
Naopak se soucasné genetice dafi vymanit se az z pejorativniho pohledu, ktery ziskala
po hrizach druhé svétové valky. Soucasna veéda napiiklad ukazuje, ze z DNA nelze
jednoznac¢né urcit barvu kaze, ktera je zavisla prevazné€ na dob€ pobytu na slune¢nim svitu dané
osoby, ale hlavné jejich predkd.!'® Ale i dnes nalezneme osoby zaklinajici se slovanskou nebo
germanskou DNA, respektive piislusnosti k jakymsi pranarodim a praci historikii by mélo byt
mimo jiné tyto dezinterpretace, famy a myty vyvracet, a to na zakladé jasnych argumenta,

které nam testovani DNA poskytuje.

Obrovsky boom, ktery vyvolalo komercni testovani laickych genealogii, se nastésti
prenasi i do profesionalni genealogie a pomalu se pfi vytvareni genealogickych vyvodu stava
standardem (minimalné tedy analyza DNA stfena a idealn€ i zijicich pfedki). Velikou vyhodou
je rychlé zleviiovani testi pomahajici v rozsifovani databazi potencialnich piibuznych,
které z mnoha rozli¢nych divoda nemusime nalézt v klasickych genealogickych pramenech,
tedy pisemnych, obrazovych a oralnich. To je pro genealogy doslova poklad, ktery se kazdym

dalSim nahranym testem DNA rozSifuje a vytvari tak celek umoziiujici v paternalni linii

18V né&kterych piipadech je dokonce mozné mezi uréitou haploskupinu a migraéni vlnu vlozit rovnitko.
Napriklad jiz zminéna migracéni vlna stepnich muzii (haploskupiny Rla a R1b.)
19 Srov. J. KRAUSE, Zrozeni Evropanii, s.80-84, nebo A. RUTHERFORD, Strucné déjiny, s.229-288.
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i odhaleni predku z dob, kdy genealogicky vyuzitelné prameny jesté neexistovaly. Jak jiz bylo
zminéno, genealog si az do této doby nemohl byt jist, zda se jeho prace nezaklada na mylnych
datech (at omylem, nebo schvalné), a to geneticka genealogie jednou a provzdy zmeénila.
Geneticka genealogie ukazuje obrovské moznosti vyuziti modernich technologii v pomocné
veédnich historickych oborech, které se pro nékteré historiky zdanlivé zasekly na konci 19.
stoleti. Nutné propojeni profesionalnich genealogi s genetiky, statistiky a programatory
navozuje myslenku, zda takovato multidisciplinarnost nepovede v budoucnu k osamostatnéni
této védecke discipliny, a to jak v rovin€ teoretické, tak praktické (naptiklad jako samostatny
studijni obor). Na zavér je namisté zminit, ze v jakékoli védé nema smysl nékoho dohanét
a soucasna geneticka genealogie by se méla v CR zamé&fit spiSe na konkrétni praktické vyuziti
tohoto oboru. Je jen na historicich, jak se k vyuziti genetické genealogie a piibuznych obora

postavi a zda pomyslné hozenou rukavici zvednou.
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